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GENI, POPOLI E LINGUE 



PREFAZIONE 


Vicino alla Sorbona c’è un edificio del Cinque¬ 
cento, in cui Francesco I ha creato una anti- 
Sorbona: il Collège de France, una università 
senza studenti, esami o lauree, ma solo profes¬ 
sori, il cui unico dovere è quello di tenere un 
corso nuovo ogni anno. Non vi sono studenti 
(alle lezioni viene chi vuole). I professori sono 
scelti tra i più famosi di Francia. 

L’amico Jacques Ruffié, professore di Antro¬ 
pologia fisica al Collège, mi ha invitato a tener¬ 
vi un corso sulle mie ricerche di evoluzione 
umana nel 1981, e a ripeterlo nel 1990. Ho 
scritto le lezioni in anticipo, anche la seconda 
volta, perché avevo accumulato molti risultati 
nuovi dopa il primo corso. Invitato a pubblica¬ 
re le lezioni nella collana di corsi del Collège 
appena uscita (in francese, nelle edizioni Odi¬ 
le Jacob), ho dovuto riscriverle per la terza 
volta. Vi ho riunito i risultati che mi sembrano 
più significativi delle mie ricerche sugli ultimi 
centomila anni di evoluzione umana, che ho 
pian piano esteso dalla genetica alla demo¬ 
grafia, all’archeologia e alla linguistica. L’espo¬ 
sizione di studi multidisciplinari ha reso ne¬ 
cessario esercitare la massima prudenza ed 
economia nell’uso di termini scientifici; ne ho 
usato il minimo possibile, e forse sembrerà ai 
professionisti che siano veramente troppo po¬ 
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chi. Li ho sempre definiti la prima volta in cui 
si presentano nel testo. 

Le parole olismo e riduzionismo sono oggi 
molto popolari. Non mi piacciono, perché 
puzzano di politica alla moda, di « ismi » su¬ 
perficiali. Ho sempre fuggito le mode, le trovo 
intellettualmente deprimenti. Ritengo che il 
vero « olismo » sia, se mai, l’impostazione mul¬ 
tidisciplinare che uso quanto più possibile. Ri¬ 
tengo che ve ne sia particolare bisogno nelle 
scienze storiche, ove manca la possibilità della 
conferma sperimentale, e ci si sente sempre 
dipendenti dalla validità di ipotesi più o meno 
incontrollabili. Ma si può arrivare a conferme 
indipendenti studiando gli stessi fenomeni in 
discipline diverse. 

La traduzione italiana del testo francese, cura¬ 
ta con pazienza e abilità da Elena Stubel, vede 
la luce in un tempo molto propizio, poiché l’e¬ 
ditore Adelphi sta preparando la pubblicazio¬ 
ne in italiano di un libro da poco comparso in 
inglese a cura di Princeton University Press, la 
Storia e geografia dei geni umani (che abbrevierò 
in SGGU), da me scritto in collaborazione con 
due colleghi italiani: Paolo Menozzi, professo¬ 
re di Ecologia a Parma, e Alberto Piazza, pro¬ 
fessore di Genetica umana a Torino. Questo 
libro copre un campo assai simile, però lo fa in 
modo più completo, specie al livello genetico, 
storico, geografico e archeologico. La parte 
linguistica di maggior interesse per l’evoluzio¬ 
ne umana è trattata in modo più sistematico in 
SGGU, ma le basi generali dell’evoluzione lin¬ 
guistica e culturale sono in GPL (se posso per¬ 
mettermi di usare un acronimo anche per il li- 
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bretto presente). SGGU è scritto per professio¬ 
nisti, ma di nuovo è stato necessario fare atten¬ 
zione alla esigenza di essere comprensibili a 
specialisti di varie discipline, e perciò di scri¬ 
verlo in modo che rende il libro praticamente 
accessibile anche al profano. SGGU e GPL si 
completano bene a vicenda. Conviene leggere 
prima GPL, se possibile, ma quest’ordine non 
è strettamente obbligato. La bibliografìa data 
in SGGU non è ripetuta in GPL, in cui invece si 
trovano, capitolo per capitolo, i riferimenti a 
sezioni di SGGU per chi voglia estendere le 
proprie letture sui vari argomenti. 

Spero che GPL comunichi al lettore le motiva¬ 
zioni principali del nostro lavoro scientifico: il 
piacere della ricerca, cioè della scoperta dell’i¬ 
gnoto; l’utilità di certe tecniche della scienza 
come i modelli scientifici, l’analisi quantitativa 
(cercando di dimenticare la matematica, che 
terrebbe lontano molti lettori, e ricorrendo 
tutt’al più a valori numerici, che tutti sono in 
grado di capire), e l’utilità della simulazione; 
la necessità di creare nuovi metodi per risolve¬ 
re nuovi problemi; la suspense continua gene¬ 
rata dalla moltiplicazione degli interrogativi 
che accompagna ogni progresso scientifico 
(ogni risposta genera di solito più domande 
nuove). In particolare, spero poi comunichi 
l’importanza che ha lo studio dell’evoluzione 
sia biologica sia culturale per chi vuol com¬ 
prendere la nostra storia. 
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1 

I GENI E LA STORIA 


Un orgoglio da imperatori 

La letteratura italiana ha avuto il suo più gran¬ 
de maestro. Dante Alighieri, quasi al suo ini¬ 
zio, a cavallo tra il tredicesimo e il quattordice¬ 
simo secolo. Tutti conoscono Dante; i poeti e 
gli scrittori italiani che seguirono ne furono 
oscurati. Vi sono però stati anche altri grandi 
poeti italiani, e basti nominare Petrarca, Ario¬ 
sto, Leopardi. Quest’ultimo mi sembra, dei 
tre, il meno conosciuto all’estero, sebbene sia 
stato non solamente un grande poeta, ma for¬ 
se un ancor più grande filosofo. Ho riletto re¬ 
centemente una delle sue Operette morali, il Co¬ 
pernico, un dialogo che si sviluppa in quattro 
scene. I personaggi sono il Sole, l’Ora prima e 
l’Ora ultima del giorno e Nicola Copernico. 
Nella prima scena, il Sole confida alla prima 
Ora di essere stanco di lavorare tutti i giorni 
per fare il suo giro intorno alla Terra e che bi¬ 
sognerebbe che la Terra ci pensasse da sé. La 
prima Ora, molto preoccupata, discute con il 
Sole tutti gli svantaggi che potrebbero derivar¬ 
ne. Ma il Sole è irremovibile e nota che i poeti 
e i filosofi sanno convincere gli uomini di mol¬ 
te cose, buone e cattive. Avendo i poeti perdu¬ 
to un po’ d’importanza, egli pensa di rivolgersi 
piuttosto ai filosofi per far capire agli uomini 
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che ne ha abbastanza e che si devono abituare 
all’idea di un cambiamento. Nella seconda sce¬ 
na, la minaccia del Sole di non ricominciare il 
suo giro quotidiano si è realizzata e Coperni¬ 
co, molto sorpreso, sta cercando di compren¬ 
dere perché il Sole non sia sorto. Terza scena: 
l’ultima Ora va a cercare Copernico e gli chie¬ 
de di accompagnarla da Sua Eccellenza il Sole, 
che gli vuole parlare. Le esitazioni di Coperni¬ 
co di fronte a tale proposta straordinaria e 
senza dubbio inquietante sono presto vinte, e 
nella quarta e ultima scena il Sole gli dice di es¬ 
sersi stancato di correre ogni giorno attorno 
alla Terra. Che la Terra rinunci a essere il 
centro del mondo, e che accetti di fare il pro¬ 
prio lavoro. Copernico fa notare al Sole che 
non sarebbe facile, neanche per un filosofo, 
convincere la Terra a lavorare. Inoltre, sen¬ 
tendosi al centro del mondo, la Terra e tutti 
gli uomini, anche i più umili, hanno sviluppa¬ 
to un orgoglio da imperatori. Le conseguenze 
di un cambiamento come quello proposto dal 
Sole non sarebbero solamente fisiche, ma an¬ 
che sociali e filosofiche: ci sarebbero sconvolgi¬ 
menti nelle gerarchie, nelle finalità, in tutto 
ciò che riguarda la vita degli esseri umani. Ma 
il Sole rifiuta di credergli, o meglio non se ne 
interessa; pensa infatti che baroni, duchi, im¬ 
peratori continuerebbero a essere convinti 
della loro importanza e manterrebbero lo stes¬ 
so potere. Copernico fa altre obiezioni ancora: 
i pianeti, anch’essi, vorrebbero avere i medesi¬ 
mi privilegi della Terra, e le altre stelle recla¬ 
merebbero i propri diritti. Alla fine, il Sole 
perderebbe importanza e dovrebbe comunque 
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in qualche modo lavorare. Ma il Sole afferma 
di non avere ambizioni; vuole solamente ripo¬ 
sarsi. E poi, non diceva forse Cesare, parlando 
di un villaggio di barbari Galli che aveva con¬ 
quistato, che era meglio essere primo in una 
piccola borgata che secondo a Roma? Coper¬ 
nico è ancora preoccupato. Ha la sgradevole 
sensazione che rischierebbe di perdere la vita 
sul rogo. Il Sole lo rassicura dicendogli che, se 
pure altri sarebbero stati forse un po’ bruciati, 
questo non sarebbe accaduto a lui, poiché si 
sarebbe potuto difendere dedicando il suo li¬ 
bro al papa. 

Scrivendo di Copernico, Leopardi aveva, na¬ 
turalmente, il vantaggio di essere vissuto due o 
tre secoli più tardi. Sapeva che cos’era successo 
a Copernico, a Giordano Bruno, a Galileo. Su 
tutta la situazione scientifica attuale, compreso 
l’argomento che più mi interessa - l’evoluzio¬ 
ne umana -, noi non abbiamo questo vantag¬ 
gio. Le nostre teorie possono essere cambiate, 
o persino distrutte, nel giro di dieci anni o me¬ 
no. Noi stessi perseguiamo questo fine, conti¬ 
nuando le nostre ricerche. Tutto ciò che si 
scrive di scienza può essere modificato. È tal¬ 
volta stupefacente vedere, dal di fuori, la 
quantità di condizionali che vengono utilizzati 
nella prosa scientifica. Correggendo, di recen¬ 
te, la traduzione di un altro mio libro di divul¬ 
gazione scientifica, sono stato quasi preso dallo 
sconforto nel notare come tutti i congiuntivi e 
i condizionali di cui mi ero servito nell’origina¬ 
le erano stati cambiati in indicativi, cosicché 
tutte le mie salvaguardie erano state distrutte. 
Quando si prepara un lavoro destinato a com- 
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parire su riviste scientifiche specializzate, si sa 
esattamente quali affermazioni non possono 
essere espresse al futuro nella loro totalità - in 
pratica, quasi tutte. Al pubblico questo può 
apparire strano: la scienza non dovrebbe dare 
certezze? In realtà, solo la religione può dar¬ 
ne, a chi l’accetti. Il fatto che ogni religione of¬ 
fra certezze diverse è forse preoccupante, ma 
sembra che i credenti non ne siano turbati. Lo 
stesso vale per certe convinzioni politiche; in 
altre parole, la certezza viene solamente dalla 
fede, con un’unica eccezione: la matematica, 
di cui bisogna notare, comunque, che vi riesce 
anche perché è largamente tautologica. 

Il dialogo su Copernico mi ha fatto pensare al¬ 
le idee concepite dalla maggior parte della 
gente su razze e razzismo. Ogni popolazione 
pensa di essere la migliore del mondo. Con 
poche eccezioni, ognuno ama il microcosmo 
nel quale è stato allevato e non vorrebbe mai 
lasciarlo. Per i bianchi, la più grande civiltà è 
quella europea; la più grande razza è la razza 
bianca (francese in Francia, inglese in Inghil¬ 
terra, ecc.). Ma cosa ne pensano i cinesi? E i 
giapponesi? E gli extracomunitari che vengo¬ 
no a cercare lavoro in Europa, proprio come 
un tempo gli europei in America, o adesso i 
messicani negli Stati Uniti: non rientrerebbero 
forse nei loro Paesi d’origine, se solo potessero 
viverci decentemente? 

Siamo forse i migliori, ma la storia ci mostra 
che ogni primato dura poco. 

È soprattutto durante i momenti di grande 
successo che l’orgoglio delle nazioni è più for¬ 
te. Quando ci si sente forti è più facile pensa- 
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re: « Noi siamo i migliori » e, in effetti, c’è un 
fondo di verità. Il successo ha, comunque, ori¬ 
gini abbastanza particolari: uno, o qualche, 
uomo impone regole di una certa efficacia, ap¬ 
propriate alla situazione, o si rende responsa¬ 
bile di azioni politiche intelligenti. Anche se, 
spesso, queste azioni sono molto crudeli, dato 
che l’ascesa al potere richiede in generale l’e¬ 
sercizio di una certa violenza, non necessaria¬ 
mente fìsica, esse possono avere conseguenze 
positive durature, talvolta sufficienti a deter¬ 
minare un periodo benefico per tutta la nazio¬ 
ne. Un susseguirsi di circostanze favorevoli 
può anche aiutare a mantenere la situazione 
stabile, ma questo successo non dura mai trop¬ 
po a lungo. È difficile che gli uomini politici 
intelligenti siano rimpiazzati da successori 
ugualmente abili. La speranza che l’eredità 
biologica potesse produrre questi successori si 
è rivelata assai poco affidabile, ma l’amore pa¬ 
terno continua a rendere ciechi i politici, che 
seguitano a credere nella trasmissione del po¬ 
tere di padre in figlio. Il successo talvolta dura 
per qualche generazione dopo la prima, grazie 
a un sistema politico ben congegnato che può 
resistere aH’imbecillità di qualche re e primo 
ministro succeduti ai fondatori di un impero o 
di un nuovo regime. Durante queste genera¬ 
zioni fortunate, il popolo ha il tempo di con¬ 
vincersi che il successo è dovuto alle proprie 
eccellenti qualità. Automaticamente, si decide 
che sono le qualità intrinseche, innate, eredi¬ 
tabili della nostra razza che ci hanno fatti 
grandi; ma è quasi certamente un’illusione. Ci 
si illude che questo successo possa durare fino 
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a un futuro lontano, sfidando le regolarità che 
la storia ci insegna. L’autocritica è rara e tende 
a mancare soprattutto quando le cose vanno 
bene. 

Come ha detto molto chiaramente, fra gli altri, 
Claude Lévi-Strauss, il razzismo è la persuasio¬ 
ne che una razza (la nostra, naturalmente) sia 
biologicamente la migliore - o che, come mini¬ 
mo, sia eccellente. È alla superiorità dei nostri 
geni, dei nostri cromosomi, del nostro DNA 
che dobbiamo il vantaggio su tutti gli altri. È 
più facile essere convinti della propria supe¬ 
riorità quando tutto va bene, ed è molto facile 
dimenticare che il successo, al quale dobbiamo 
il nostro sentimento di superiorità, non sem¬ 
bra durare a lungo, almeno se si giudica sulla 
base della storia passata. Ma non è veramente 
necessario essere il numero uno per convin¬ 
cerci della nostra superiorità. Naturalmente, 
anche un successo parziale aiuta molto, può 
costituire una prova importante agli occhi di 
tutti. Un solo popolo è il numero uno in un 
certo momento, ma ce ne sono molti che lo so¬ 
no stati un tempo, o aspirano a diventarlo, e i 
numeri due, tre, quattro, ecc. pensano di ave¬ 
re lo stesso diritto di inorgoglirsi. Ci sono dun¬ 
que molti aspiranti a essere i migliori o, for¬ 
se, molti candidati alla superiorità - che si 
immagina, naturalmente, biologica e dunque 
eterna. 
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Altre origini del razzismo 

In generale, qualsiasi popolo può trovare buo¬ 
ne ragioni per considerarsi il solo eccellente al 
mondo, o almeno uno dei migliori in qualche 
attività, sia questa la pittura, il calcio, gli scac¬ 
chi o la cucina. Il solo fatto di essere molto 
competenti in un determinato campo (artisti¬ 
co, intellettuale, sportivo, amministrativo, po¬ 
litico, ecc.) basta spesso a dare a questa attività 
un’importanza maggiore di quella che merita. 
La via è così aperta perché qualunque popolo 
possa considerare se stesso (o, molto più di ra¬ 
do, un popolo diverso) superiore agli altri. 

Ma svariati meccanismi ci dirigono verso con¬ 
clusioni razziste, anche se non siamo necessa¬ 
riamente al centro dell’attenzione o in un mo¬ 
mento felice. Eccone uno che mi sembra im¬ 
portante. Ognuno di noi è legato a una serie di 
abitudini, che sono alla base della vita di tutti i 
giorni, e alle quali ci sarebbe difficile rinuncia¬ 
re. L’osservazione più superficiale mostra che 
le abitudini, i costumi, sono differenti nei di¬ 
versi Paesi. Anche se non conosciamo la natu¬ 
ra o la fonte di queste differenze, il semplice 
fatto che esistano ci porta a temerle. Non ci 
piace cambiare, anche se non siamo soddisfatti 
di quello che abbiamo (ben poche persone lo 
sono, o lo sono completamente). L’attacca¬ 
mento a queste abitudini e la paura di essere 
costretti a cambiarle possono bastare a suscita¬ 
re in noi un autocompiacimento che potrem¬ 
mo chiamare razzismo. Credo che questo sen¬ 
timento sia assai diffuso e che molti di noi ab¬ 
biano la tendenza a considerarsi migliori degli 
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altri: quasi perfetti, o abbastanza perfetti da 
far apparire sciocca la ricerca di cambiamenti 
significativi. Ma l’idea che le nostre abitudini 
siano importanti nella genesi del razzismo è 
soltanto un’ipotesi, e non conosco tentativi di 
provarne la validità. 

L’esistenza di differenze tra le nazion i, tra i 
popoli, è un fatto chiaro a chiunque abbia 
viaggiato almeno un poco. L’uomo della stra¬ 
da non si chiede a che cosa siano dovute. Ma, 
quando si tratta di differenze di linguaggio, di 
colore della pelle, di gusti (culinari in partico¬ 
lare), o del modo di salutarsi quando ci si in¬ 
contra, esse sono là, a convincerci che gli altri 
sono diversi da noi. La ^conclusione è solita¬ 
mente che le nostre a bitud ini, i nostri, costu mi, 
sono i migliori. Tanto peggio per gli altri, che 
sono diversi da noi. Sono c hiaramente loro i 
barbar i (i «balbuzienti»), come pensavano i 
Greci. Può naturalmente accadere che qualcu¬ 
no, non soddisfatto della vita che conduce nel 
proprio Paese, sia pronto a sopportare la man¬ 
canza di comodità, e anche di sicurezza, che 
deriva dall’emigrazione in un’altra regione, 
Stato o continente; che accetti dunque di sfida¬ 
re la necessità di imparare molte cose nuove, 
di affrontare lo sforzo che l’andare a vivere in 
un Paese diverso dal proprio comporta. Ma in 
genere si preferisce, se si può, restar e nel, boz¬ 
zolo .neLqnale-si è nati- C’è diffidenza, anche 
paura degli stranieri. Non si vuole dover im¬ 
parare molte cose nuove, o rinunciare a qual¬ 
cuna delle proprie abitudini. 

Tutto ciò ci porta a crea re, e a mantenere, una. 
buona opinione di noi stessi e di quelli che ci 
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circondano, una preferenza che può generare 
un senso di su periorità dell a propria persona 
e soprattutto del proprio gruppo nei confron¬ 
ti degli altri; del nitro ingiustificata, forse, ma 
ciò non dimeno potente . Ma vi son o anche 
molti altri motivi per diventare (ìàzzlstij! Uno di 
essi, probabilmente molto importante, è il de¬ 
siderio di scaricare su qua lcuno il prop rio 
malcontento . Non è un segreto che l’alienazio¬ 
ne sia causa di irritazioni molto profonde, nel¬ 
la società moderna, e di vera rabbia. Ciò può 
derivare dall’essere costretti a fare un lavoro 
disumanizzante, dal terrore della disoccupa¬ 
zione, dalla realtà della povertà e dell’ingiusti¬ 
zia, dal senso di impotenza che ne deriva, dal¬ 
l’osservazione spesso invidiosa delle ricchezze 
incredibili di un numero ristretto di individui. 
Quale che sia la fonte.della rabbia, ne saranno 
quasi sempre vittime le persone -di livello so¬ 
ciale inferiore; sono le sole che non possono 
reagire efficacemente. Basta un senso di supe¬ 
riorità relativa per generare disprezzo verso 
quelli che pensiamo essere più in basso di noi 
nella scala sociale, e il disprezzo sarà spesso 
più forte da parte di quelli che si credono, a 
torto o a ragione, disprezzati dalle classi supe¬ 
riori. Effettivamente, sembra che non ci siano 
poveri così poveri che non possano ricavare 
qualche soddisfazione nel prendersi la rivinci¬ 
ta su quelli ancora più poveri di loro. 
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Esiste una base scientifica del razzismo? 

Non si può negare che il razzismo sia molto 
diffuso. Nelle situazioni di equilibrio tra le na¬ 
zioni (nell’assenza, cioè, di guerra) e all’inter¬ 
no di esse (quando il conflitto tra le classi so¬ 
ciali non è acuto), lo notiamo di meno. Ma le 
ragioni dello sviluppo delle ostilità tra i Paesi, 
le regioni, i popoli, le classi, le religioni, i 
gruppi politici, l’arrivo di gend differenti, so¬ 
prattutto l’immigrazione in massa dai Paesi 
poveri, svelano il razzismo che si manifesta al¬ 
lora in tutta la sua potenza. 

Si può condannare il razzismo perché è catti¬ 
vo, e in effetti è condannato da quasi tutte le 
religioni moderne, e da numerosi sistemi etici. 
Ma possiamo escludere che esista una razza 
superiore, o almeno che esistano gradazioni di 
superiorità tra le razze; possiamo escludere 
che lo si potrebbe dimostrare scientificamen¬ 
te? Le ragioni psicologiche del razzismo di¬ 
scusse più sopra sono difficili da provare; pos¬ 
sono essere false, o poco importanti. Ma si può 
esaminare se le vere differenze genedche tra i 
gruppi umani (ossia ereditate biologicamente, 
almeno in parte), di cui si può constatare l’esi¬ 
stenza, diano una superiorità a un gruppo o 
all’altro. Ora, è certo che esistono differenze 
tra i vari gruppi umani per il colore della pel¬ 
le, i capelli, la forma degli occhi, della faccia, 
del corpo; alcune di esse sono visibili a occhio 
nudo, e non c’è dubbio che siano, almeno in 
parte, ereditarie. Esiste quindi già un insieme 
di conoscenze non trascurabile, del quale vo- 
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gliamo esaminare l’estensione, i significati e la 
spiegazione storica. Vediamo quali sono que¬ 
ste differenze, e se diano una giustificazione 
scientifica al razzismo. 


La natura delle differenze 

Si deve dire, per prima cosa, che non è facile 
distinguere tra ered ità biologica ed eredità 
culturale . Talvolta, Bisogna riconoscerlo, è 
difficile giudicare la fonte di una differenza. È 
sempre possibile che le sue cause siano di ori¬ 
gine biologica (le chiameremo genetiche) o che 
siano dovute ad apprendimento (le chiamere¬ 
mo culturali), o che ambedue le sorgenti diano 
un contributo. Ma, come già detto, esistono 
differenze tra le popolazioni umane che sono 
senza dubbio genetiche, vale a dire ereditate 
biologicamente. E saranno queste a dover es¬ 
sere utilizzate per distinguere e studiare le 
razze, per la semplice ragione che sono molto 
stabili nel tempo, mentre per la maggior parte 
le differenze che fanno parte del tirocinio so¬ 
ciale sono ben più facilmente soggette a cam¬ 
biamenti, e possono a volte sparire in un tem¬ 
po assai breve. Se le differenze strettamente 
genetiche fossero davvero importanti da un 
certo punto di vista che può essere considerato 
motivo di superiorità di un popolo sull’altro, il 
razzismo potrebbe essere giustificato, almeno 
formalmente. Bisognerebbe però che la defi¬ 
nizione di razzismo fosse ben chiara, e limitata 
a differenze genetiche. 
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Alcuni vogliono estendere la nozione di razzi¬ 
smo a qualsiasi differenza tra i gruppi, anche 
la più superficiale e benché sia palesemente di 
origine culturale o sociale. Il solo vantaggio di 
questa definizione estesa è che per parecchi 
caratteri è difficile dire se abbiano una compo¬ 
nente genetica o no. Ma non mi sembra ap¬ 
propriato definire razzismo il disprezzo di 
qualcuno per una persona che parla a voce 
troppo alta, o è incapace di pronunciare cor¬ 
rettamente i nomi stranieri, o non sa usare le 
posate, o fa rumori grossolani quando man¬ 
gia. Questo genere d’intolleranza mi sembra 
molto più facile da correggere che il vero raz¬ 
zismo. In effetti, si tratta di un tipo d’insoffe¬ 
renza ben controllato dalle persone che hanno 
un minimo di sensibilità e le sue cause tendo¬ 
no a diminuire con il tempo e con il diffonder¬ 
si dell’educazione. Sarebbe profondamente in¬ 
giusto condannare persone che non hanno 
potuto ricevere un’educazione adeguata, spe¬ 
cie se si tratta di difetti facilmente correggibili. 
Qualche volta la correzione può essere disage¬ 
vole, e per questo è importante esercitare la 
tolleranza, o far uso di avvertimenti cortesi, 
anche se fermi. Trovo che ha profondamente 
ragione Voltaire quando dice che vi è un’unica 
situazione in cui l’intolleranza è accettabile: 
quando si ha a che fare con persone intolle¬ 
ranti. 
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Mutazioni visibili e invisibili 


Le differenze tra le razze che colpivano i no¬ 
stri antenati, e che impressionano molta gente 
ancora oggi, sono quelle del colore della pelle, 
degli occhi e dei capelli, della forma del corpo, 
della faccia e di tutti i dettagli, che ci permet¬ 
tono spesso di fare una diagnosi dell’origine di 
una persona con una sola occhiata. Tranne 
che nel caso di incroci, è abbastanza facile rico¬ 
noscere un europeo, un africano, un orienta¬ 
le. Molti di questi caratteri sono abbastanza 
omogenei in ogni continente e ci danno perciò 
l’impressione che esistano razze « pure » e che 
le differenze tra queste razze siano molto forti. 
Questa diversità è, almeno in parte, di origine 
genetica. I l co lore della pelle e le dimensioni 
del corpo sono le meno ereditarie, essendo in¬ 
fluenzate dall’esposizione al sole e dall’alimen¬ 
tazione; ma c’è sempre una componente di 
eredità biologica che può essere importante. 
Differenze del genere ci influenzano molto 
perché le possiamo vedere con i nostri occhi, e 
sono chiare e incontestabili. A che cosa sono 
dovute? Lo sappiamo: sono quasi tutte dovute 
alle differenze climatiche che sono state incon¬ 
trate dagli uomini durante l’espansione nel 
mondo intero, a partire dalla regione d’origi¬ 
ne, l’Africa. E fino al momento in cui l’influen¬ 
za tecnologica sul clima da parte dell’uomo è 
stata modesta, e limitata alla costruzione di ca¬ 
se molto semplici o alla produzione di vesti di 
pelli d’animale per proteggersi dal freddo, un 
adattamento biologico, è stato evidentemente 
necessario. Abbiamo quindi un insieme di fe- 
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nomeni, di cui possiamo abbozzare la storia 
come segue (le giustificazioni delle ipotesi che 
facciamo verranno dopo). 

1) L’espansione dell’uomo moderno dalf Afri¬ 
ca agli altri quattro continenti ha comportato 
un adattamento alle condizioni ecologiche, so¬ 
prattutto di clima, molto diverse da quelle del 
continente d’origine (a eccezione dell’Austra¬ 
lia e di altre regioni tropicali). L’adattamento è 
stato sia culturale sia biologico. Nel tempo tra¬ 
scorso da allora (cinque o sei decine di migliaia 
di anni o non molto di più), si è potuta svilup¬ 
pare una vera e propria differ enziazione ge¬ 
netica. Ne vediamo chiare tracce nel colore 
clèlla pelle, nei capelli, nella forma del naso, 
degli occhi, del corpo in generale. Gli antro- 
pologi hanno dimostrato che le differenze 
morfologiche tra i gruppi etnici sono state 
prodotte dalla selezion e naturale dovuta al. cli¬ 
ma. Il colore nero della pelle protegge coloro 
che vivono vicino all’equatore dalle infiamma¬ 
zioni cutanee dovute agli ultravioletti della ra¬ 
diazione solare (che possono provocare anche 
tumori maligni, come gli epiteliomi). L’ali¬ 
mentazione quasi esclusivamente a base di ce¬ 
reali non permetterebbe agli europei di evita¬ 
re il rachitismo, dovuto alla mancanza di vita¬ 
mina D in questi cibi. Ma i bianchi possono 
produrne abbastanza, partendo dai precursori 
contenuti nei cereali, giacché la loro pelle po¬ 
vera di pigmenti melanici permette agli ultra- 
violetti di penetrarla e trasformare questi pre¬ 
cursori in vitamina D, negli strati sottocutanei. 
La forma e la dimensione del corpo sono adat¬ 
tate sia alla temperatura sia all’umidità; nei cli- 
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mi caldi e umidi, come nella foresta tropicale, 
conviene essere piccoli per aumentare la su¬ 
perficie rispetto al volume. È alla superficie 
che avviene l’evaporazione del sudore, che 
permette al corpo di raffreddarsi. Essere pic¬ 
coli aiuta, in certi ambienti tropicali, ad aver 
meno" bisogno di energia, e dunque a produr¬ 
re meno calore aH’interno del corpo quando ci 
si muove. In questo modo si può diminuire la 
possibilità di surriscaldamento, che è alla base 
del pericolo di un colpo di calore. Gli abitanti 
della foresta tropicale, e non soltanto i pigmei, 
sono dunque piccoli. I capell i crespi permetto¬ 
no al sudore di restare più a lungo e prolunga¬ 
re l’effetto raffreddante della traspirazione. 

Al contrario, la facc ia e il corpo m ongolici so¬ 
no costruiti in modo - da proteggere contro il 
freddo, molto intenso nella parte dell’Asia do¬ 
ve vivono questi popoli. Il corpo e soprattutto 
la testa tendono il più possibile alla rotondità, 
e il volume del corpo è maggiore. Tutto ciò di¬ 
minuisce la superficie in rapporto al volume 
corporeo, e riduce la perdita di calore verso 
l’esterno. Il naso è p ic colo - minore pericolo 
di congelamento - e così pure le narici, in mo¬ 
do che l’aria arrivi ai polmoni più lentamente 
e abbia il tempo di essere umidificata e scalda¬ 
ta. Gli occhi sono proietti dal freddo grazie al¬ 
le palpebre, che sono vere e proprie borse di 
grasso (fornendo in tal modo un isolamento 
termico eccellente) e lasciano un’apertura 
molto sottile, dalla quale gli orientali riescono 
a vedere, pur restando protetti contro i venti 
freddissimi dell’inverno siberiano. Gli occhi 
orientali sono spesso molto belli, e Charles 

29 




Darwin ha suggerito che le differenze che ve¬ 
diamo tra le razze derivino dai nostri gusti. 
Può darsi che la forma degli occhi degli orien¬ 
tali, invece di essere un adattamento al clima, 
sia dovuta a selezione sessuale? Però gli occhi 
degli orientalTnonpiacciono solo in Oriente, 
ma anche altrove; dunque perché è così fre¬ 
quente solo nelle popolazioni di origine orien¬ 
tale? Certo il freddo ha la sua importanza, ma 
bisogna dire, peraltro, che gli occhi tirati sono 
comuni anche tra i boscimani, che vivono in 
clima caldo. Comunque, è possibile che questo 
carattere si si a ori ginato pe r adatta mento al 
clima in Siberia ejà sia dif fuso per selezio ne 
sessuale dalla Siberia agli orientali del sud-e st 
dell’Asia, dove il clima non è freddo. Anche se 
f’adattamento climatico è stato all’origine il fat¬ 
tore più importante, non dobbiamo dimenti¬ 
care la selezione sessuale, c he può ben a vere 
contribuito alTàspetto esternò. In ogni caso, 
non c’è dubbio che si tratti di adattamento ere¬ 
ditato biologicamente. Purtroppo, la base ge¬ 
netica di questi adattamenti non è ben cono¬ 
sciuta, ed è quasi sicuramente piuttosto com¬ 
plessa. 

2) I caratteri responsabili dell’adattamento 
climatico sono di solito molto omogenei, ed è 
ragionevole che vi sia poca variazione indivi¬ 
duale entro uno stesso gruppo, sottoposto allo 
stesso clima. Tipicamente, essi mostrano una 
differenza elevata tra gruppi esposti ad am¬ 
bienti diversi. Non ci stupisce che l’abitudine a 
un determinato clima interessi tutti coloro che 
vivono nella stessa regione, e che gli abitanti di 
tutto il mondo si siano geneticamente adattati 
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ai climi differenti che si trovano in luoghi di¬ 
versi. Ci si attende perciò che un carattere di 
adattamento climatico sia uniforme nella stes¬ 
sa regione, ma differente da quello che trovia¬ 
mo in regioni climatiche diverse, pur se può 
esservi qualche somiglianza tra popolazioni 
lontane, ma con clima simile, oppure in cui si 
sia avuto per caso lo stesso tipo di selezione 
sessuale. 

Ci si può chiedere se le decin e di mig l iaia (P an¬ 
ni trascorse dall’occupazione dei..continenti a 
oggi possano essere state suffigienti per un 
adattaménto Biologico di intensità pari a quel¬ 
la che corrisponde alle differenze osservate tra 
i gruppi. Questo genere di adattamento de¬ 
v’essere dovuto a una selezion e natural e molto 
forte, ed è assai verosimile che il tempo sia sta¬ 
to sufficiente. Possiamo notare, al proposito, 
che gli ebrei aschenaziti, che sono vissuti al 
massimo per duemila anni nell’Europa orien¬ 
tale e centrale, hanno un colore di pelle più 
chiaro degli ebrei sefarditi, vissuti per un pe¬ 
riodo altrettanto lungo (forse anche duemila- 
cinquecento anni) nella regione mediterranea. 
E possibile che si tratti di un adattamento do¬ 
vuto alla selezione naturale, che avrebbe dun¬ 
que richiesto un tempo assai breve; ma è an¬ 
che possibile che l’effetto sia dovuto, almeno 
in parte, al flusso genico (matrimoni o unioni 
illegittime) con le popolazioni vicine. 

3) I caratteri d’ad attamento climatico sono ti¬ 
picamente caratteri defia superficie corporea. 
Questo è prevedibile, in quanto la superficie 
del corpo costituisce l’interfaccia tra l’interno e 
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l’esterno del corpo stesso, ed è quindi di grande 
importanza nella regolazione del passaggio del 
calore dall’esterno all’interno o viceversa e, 
perciò, per l’adattamento climatico. 

4) La sup er ficie d el corp o è, naturalmente, 
molto _visfKle, quasi per definizione; siamo 
dunque inevitabilmente influenzati dai carat¬ 
teri che la riguardano. È un campione ambi¬ 
guo di caratteri, che ci orienta verso due con¬ 
clusioni, ambedue false: le razze sono pure, e 
le differenze fra razze sono forti. È soprattutto 
l’estensione di queste conclusioni agli altri ca¬ 
ratteri che non è del tutto valida. In effetti è 
difficile trovare un altro motivo che spieghi la 
persuasione dei filosofi del diciannovesimo se¬ 
colo, come Gobineau, che era abbagliato dal¬ 
l’importanza di mantenere pura la razza, e to¬ 
talmente convinto che il successo della razza 
bianca dovesse essere attribuito alla grande 
differenza dalle altre per i caratteri che ritene¬ 
va ne fossero responsabili. Effettivamente, se 
ci si limita ai caratteri visibili, i soli conosciuti a 
quel tempo, non è assurdo credere che possa¬ 
no esistere razze relativamente « pure ». Ma al¬ 
lora non si sa peva che, per ottenere una « pu¬ 
rezza», cioè un’omogeneità genetica (che co¬ 
munque non sarebbe mai completa, negli ani¬ 
mali superiori), si dovrebbero incrociare per 
molte generazioni (una ventina almeno) pa¬ 
renti molto stretti, come fratello e sorella, o 
genitori e figli. Ciò avrebbe conseguenze assai 
negative sulla fecondità e la salute dei figli e, 
ne siamo sicuri, non è mai accaduto nella sto¬ 
ria dell’umanità, se non per brevi periodi e in 
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condizioni molto particolari, come in alcune 
dinastie egizie o persiane. Non si sapeva nem¬ 
meno che, se si studiano altri tipi di variazioni 
invisibili, non c’è alcuna omogeneità. 

Vi è, al contrario, una gra nde eterogeneità g e- 
netica fra individui, qualunque sia la popola¬ 
zione eli origine. Vale una regola del tutto ge¬ 
nerale, e ne vedremo nel seguito i dettagli: 
questa variazione invisibile è sempre grande in 
qualunque gruppo, sia esso quello di un conti¬ 
nente, una regione, una città o un villaggio, ed 
è più grande di quella che si trova fra conti¬ 
nenti, regioni, città o villaggi. La p urezza_de,lla 
razza è quindi i nesistente. impossiBile-e total ¬ 
mente inde sider abile. Inoltre vedremo che le 
diversità tra le razze, definite sulla base del 
continente d’origine, mostrano differenze 
molto modeste se paragonate a quelle proprie 
dei caratteri visibili cari agli antropologi di 
una volta. 


Mutazione invisibile: i polimorfismi genetici 

Il sistema dei gruppi sanguigni ABO è un 
esempio di mutazione umana perfettamente 
ereditaria, totalmente invisibile ai nostri occhi. 
Primo a essere scoperto, nel 1900, è stato l’og¬ 
getto di innumerevoli ricerche, essendo fon¬ 
damentale per il successo delle trasfusioni san¬ 
guigne. Esistono tre forme principali del ge¬ 
ne: A, B e 0, e queste forme sono strettamente 
ereditarie. Gli individui possono essere non 
solo di tre, ma di quattro tipi (o gruppi) diffe- 
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renti: 0, A, B, AB. La piccola complicazione è 
dovuta al fatto che ciascuno di noi riceve u n 
esemplare di ogni gene da l padre, e un £sem- 
piare dalla maar e: ad esempio, iì tipo AB rice¬ 
ve A da un genitore e B dall’altro. 1 
L’esistenza di questo polimorfismo genetico 2 
(cioè di un’unità ereditaria, o gene, del quale 
si osservano più forme) fu dimostrata per 
mezzo di reagenti che si trovano nel sangue, e 
anche^alttove; ce_qe vogliono come minimo 
due, ( fantin e (fanti-B>l;a reazione avviene ag- 
giungendoqueSti-reagenti a un campione di 
sangue dell’individuo esaminato, su un vetri¬ 
no o in una provetta o in qualsiasi altro conte¬ 
nitore. Con uno dei due reagenti , si osserva 
rapidamente una [ reazione positiva (se i globuli 
rossi del sangue (piccole cellule invisibili a oc¬ 
chio nudo) si riuni scono fo r mand o u na massa 
unica o piccole inasserelle chiaramente, visTBili. 
Dato che il colore rosso del sangue è dovuto ai 
globuli rossi, altrimenti troppo piccoli per es¬ 
sere visti a occhio nudo, quando essi sono riu¬ 
niti in masserelle rosse compatte il resto del li¬ 
quido resta bianco p giallastro e trasparente. 
Se la 'reazione è negativa! la goccia di sangue 
rimane di colore rosso omogeneo. I reagenti 
anti-A e anti-B sono anticorpp normalmente 
presenti nel sangue di certi individui. 

Negli individui del tipo A la reazione è positi¬ 
va solamente con il reagente anti-A, e nei Vio¬ 
lamente con l’anti-B. Gli individui 0 non r eag i- 
scono con alcuno dei due, e gli AB risultano 
positivi con tutti e due. Per semplificare le sta¬ 
tistiche, si rinuncia a contare i diversi tipi di 
individui e si contano i geni, che sono due per 
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individuo: uno trasmesso dal padre, uno dalla 
madre. Ma gli individui A possono essere sia 
AA che AO, così i primi hanno due geni A, e i 
secondi uno A e uno 0 (come si è visto dalla nota 
1), e una situazione simile vale per gli individui 
B. Con metodi matematici semplici possiamo 
valutare quanti individui del gruppo A abbiano 
il tipo genetico AA o AO, e lo stesso per i B. 
Nel 1917, L. e H. Hirszfeld, immunologi po¬ 
lacchi che lavoravano a Parigi, esaminarono 
parecchi gruppi etnici diversi, dagli inglesi ai 
vietnamiti, dai senegalesi agli indiani d’Asia. 
Poterono studiare i soldati delle truppe degli 
imperi coloniali di Francia e d’Inghilterra e 
i prigionieri della prima guerra mondiale, 
quindi un grande numero di popolazioni di 
origini diverse, e si accorsero che le propo rzio- 
ni deghjndividui dei jqusttm..gruppi, erano 
sempre differenti in .ciascuna popolazione. 
Sappiamo oggi che questa è la regola; ogni po¬ 
polazione umana è unica non soltanto per il 
polimorfismo ABO, ma praticamente anche 
per molti altri polimorfismi genetici. Esiste lo 
stesso polimorfismo ABO presso le scimmie 
più vicine all’uomo, con qualche variazione, e 
lo si trova anche in altri organismi molto di¬ 
versi. Con questo lavoro era nata l’antropolo¬ 
gia genetica. 


Differenze tra popolazioni 

La seguente tabella dà un’idea della frequenza 
in percentuale delle forme del gene ABO a se¬ 
conda delle popolazioni d’origine: 
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Regione 
o continente 


m 


■a 

Europa 


27 

8 




23 

2 

75 


Italiani 


7 

73 


Inglesi 


8 

67 

Asia orientale 



19 

■B 

Africa 


18 

13 

BUS 

America 

(autoctoni) 


1,4 



Australia 

(autoctoni) 


22 

2 

76 


Notiamo innanzitutto che il sistema ABO pro¬ 
voca una forte variazione individuale, per il 
fatto che ciascuna persona può appartenere a 
uno solo dei quattro gruppi. In pratica, questa 
variazione è molto importante perché, per si¬ 
curezza, nelle trasfusioni di sangue ciascun in¬ 
dividuo può donare il proprio sangue solo agli 
individui del suo stesso gruppo, o a quelli di 
certi altri gruppi; altrimenti si possono avere 
reazioni molto pericolose e anche fatali. Più 
precisamente, 0 può donare il sangue a qual¬ 
siasi gruppo; A solamente ad A e AB; B sola¬ 
mente a B e AB. 

Ma c’è anche una variazione tra le popolazio¬ 
ni, perché ognuna di esse ha frequenze diver¬ 
se di ciascun gene. Il gene 0 è sempre il più ab¬ 
bondante e varia tra il 61 e il 98%. Il gene A 
varia dall’1,4 fino al 27%. Il gene B, dallo 0,3 
al 19%. È chiaro che la variazione è solamente 
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statistica, sebbene si arrivi alla quasi assenza di 
A e B. 

Questa tabella suscita molte domande. Innan¬ 
zitutto, perché c’è una tale variazione? Si può 
spiegare, almeno in certi casi? Avremo molte 
occasioni di rispondere. Al momento, ci inte¬ 
ressa piuttosto estendere la nostra descrizione 
ad altri geni, per vedere se vi sono paralleli¬ 
smi. 

Dopo la prima guerra mondiale sono stati sco¬ 
perti molti nuovi sistemi di gruppi sanguigni, 
sempre grazie a metodi immunologici, e du¬ 
nque l’ultima guerra il più complesso di tutti, 
(^Rh) A eccezione dell’ABO e dell’Rh, la mag¬ 
gior parte degli altri sistemi di gruppi sangui¬ 
gni conosciuti al giorno d’oggi ha poco o nes¬ 
sun interesse clinico. Ciò malgrado, la curiosi¬ 
tà antropologica stimolò migliaia di ricercatori 
a contribuire con il proprio mattone a innalza¬ 
re un edificio di conoscenze genetiche, che 
continua a crescere ogni giorno. L’uomo, a 
differenza degli animali, ha l’esigenza di cono¬ 
scere i propri genitori, gli antenati, le origini. 
La genetica gli offre il mezzo per farlo, tramite 
lo studio delle differenze ereditarie. Sappiamo 
che, salvo poche eccezioni, i caratteri come la 
statura, il colore della pelle, dei capelli, degli 
occhi sono il risultato di tendenze ereditarie, 
ma poco precise. Se troviamo dei bambini 
biondi con genitori bruni, non c’è proprio bi¬ 
sogno di sospettare che ci sia stato un lapsus 
sentimentale. Non conosciamo però bene il 
meccanismo dell’ereditarietà di questi caratte¬ 
ri che ci sono molto familiari. E per alcuni di 
essi, come la statura, è evidente che possono 
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essere influenzati an che da f attori non ered i- 
tari.. Al contrario, conósciamo bene l’eredltà- 
rietà dei gruppi sanguigni, e anche di molte 
altre differenze di natura biochimica (gli enzi¬ 
mi e altre proteine, soprattutto del sangue); 
ma queste sono di solito molto piccole e ci vo¬ 
gliono metodi di laboratorio sensibili per rile¬ 
varle. 

Dobbiamo ad Arthur Mourant il primo com¬ 
pendio importante (1954) dei dati statistici sui 
polimorfismi umani apparso tra le pubblica¬ 
zioni scientifiche, grazie alle applicazioni in 
campo clinico e antropologico. L’ematologia 
geografica di Ruffié e Bernard si è posta gli 
stessi obiettivi. L’americano William Boyd ave¬ 
va già dimostrato che utilizzando i dati geneti¬ 
ci dei primi sistemi di gruppi sanguigni cono¬ 
sciuti (ABO, Rh e un altro sistema di gruppi 
sanguigni chiamato MN) si potevano distin¬ 
guere le popolazioni dei cinque continenti. La 
seconda edizione del libro di Mourant (1976) 
contiene un numero assai maggiore di dati sui 
polimorfismi. Gli s tud i sul polimorfismo del 
DNA incominciarono aH apparire soltanto die¬ 
ci anni dopo; ma sono ancora relativamente 
rari. Tutti i primi studi erano condotti sui po¬ 
lim orfismi che io> chiamoi_j<cjassici.»: i gruppi 
sanguigni e quelli che sono stati ottenuti sem¬ 
pre con metodi immunologici o con altri me¬ 
todi basati sulle proprietà chimiche e fisiche 
delle proteine. A tutt’oggi essi includono sup¬ 
pergiù duecentocinquanta geni, ognuno di es¬ 
si presente alméno in due forme diverse; per 
qualche gene, più raro, si conoscono dozzine 
di forme differenti. Più sono numerose le di- 
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verse forme d’un gene, maggiore è la sua utili¬ 
tà per ricostruire l’evoluzione. I più importan¬ 
ti sono i geni del sistema HLA, che sono stati 
studiati soprattutto per i trapianti di organi e 
di tessuti. Gli studi sul DNA di popolazioni di¬ 
verse da quelle europee sono ancora rari, ben¬ 
ché negli ultimi anni nei campioni di sangue 
degli europei siano state descritte parecchie 
migliaia di nuovi polimorfismi di DNA. Sicco¬ 
me il DNA è il materiale ereditario, a ogni po¬ 
limorfismo genetico osservato su proteine, en¬ 
zimi, gruppi sanguigni corrisponde un poli¬ 
morfismo a livello del DNA; ma in esso si os¬ 
servano molti altri polimorfismi non rilevabili 
altrimenti. 


Usare la legge dei grandi numeri: 
studiare molti geni 

È possibile ricostruire l’evoluzione umana par¬ 
tendo dalle popolazioni che vivono attualmen¬ 
te? Semplifichiamo il problema limitando i no¬ 
stri studi alle popolazioni indigene, fino a che 
è possibile riconoscere quelle che occupavano 
una regione prima delle immigrazioni più re¬ 
centi. Se studiamo un solo gene, per esempio 
l’ABO, è impossibile dire molto. Al riguardo, 
abbiamo visto che in Asia il gruppo B è nume¬ 
ricamente importante, rispetto agli altri conti¬ 
nenti; il gruppo A ha importanza soprattutto 
in Europa; gli indiani d’America sono quasi 
tutti del gruppo 0. È difficile trarne conclusio¬ 
ni. Probabilmente i geni A e B sono stati per¬ 
duti dalla maggior parte degli indigeni ameri- 

39 



cani; ma perché sono stati perduti? Le suppo¬ 
sizioni fatte non consentono di dare una rispo¬ 
sta del tutto soddisfacente. In generale, il gene 
ABO, considerato da solo, non è molto utile 
per comprendere le origini e l’evoluzione u- 
mane. Il primo esempio di un’ipotesi sull’ori¬ 
gine storica di un popolo e di un gene, confer¬ 
mata da altre informazioni del tutto indipen¬ 
denti, è stato fatto per il gene Rh. L’analisi ge¬ 
netica più semplice permette di distinguerne 
due tipi: Rh+ (Rh positivo) e Rh— (Rh negati¬ 
vo). La maggior parte delle popolazioni è posi¬ 
tiva al 100%. La forma Rh negativa è quasi sol¬ 
tanto d’origine europea. La frequenza più ele¬ 
vata di individurRn negativi (25% o più) si 
trova tra i baschifi che ha suggerito che il ge¬ 
ne Rh— abbia'àvuto origine in Europa, che qui 
sia aumentato di frequenza per qualche ragio¬ 
ne ignota, e che si sia diffuso verso l’Asia e l’A¬ 
frica. Non ha fatto molta strada, giacché la 
maggior parte del mondo è rimasta Rh+. In 
generale, le frequenze più alte sono nell’ovest 
e nel nord-ovest dell’Europa, e diminuiscono 
regolarmente verso i Balcani, come se l’Euro¬ 
pa intera fosse stata a un certo punto tutta 
Rh— (o, almeno, molto ricca di individui 
Rh—), e in seguito una popolazione Rh+ en¬ 
trata dal Medio Oriente si fosse diffusa verso 
l’ovest e il nord, mescolandosi con gli europei 
di più vecchia data. Questa ipotesi, suggerita 
dalla geografia del gene Rh, resterebbe incer¬ 
ta, se non fosse sostenuta dallo studio di altri 
geni e da altre prove fornite dall’antropologia, 
che l’hanno resa molto verosimile, come avre¬ 
mo occasione di vedere più avanti. 
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L’accumulo di dati su molti geni in migliaia di 
popolazioni ha prodotto un labirinto di milio¬ 
ni di cifre che ci mostrano la frequenza delle 
diverse forme di più di duecento geni. È stato 
intanto creato un corpo di conoscenze che è 
molto utile per controllare le ipotesi che si 
possono fare sulla storia evolutiva dell’uomo. 
L’esperienza dimostra che non ci si può mai 
fidare di un solo gene per ricostruire l’evolu¬ 
zione umana. Potrebbe sembrare che un solo 
sistema genetico come HLA sia talmente ricco 
di polimorfismi da poter bastare da solo a que¬ 
sta analisi. Le sostanze HLA si trovano sulla 
superficie di certi globuli bianchi del sangue e 
sono importanti per l’individualità immunolo- 
gica e, tramite questa, nei trapianti di tessuti e 
di organi. Esse hanno una grande ricchezza di 
forme diverse, com’è necessario per stabilire 
l’individualità, ma sono anche sottoposte a una 
forte selezione naturale di cui non conosciamo 
bene le cause e, se si troveranno differenze tra 
le conclusioni ottenute mediante HLA e quelle 
permesse da altri geni, si dovrà cercare, qui 
come altrove, una spiegazione che possa aiu¬ 
tarci a scegliere tra le due. 

Una prima considerazione importante è che al¬ 
cuni geni sono sottomessi all’azione della sele¬ 
zione - natur ale: sappiamo che quésto è" vero 
per l’ABO e l’HLA, e anche per l’Rh; nel caso 
dei primi due perché alcune malattie, specie 
infettive, sono più frequenti in alcuni gruppi e 
meno in altri. In casi estremi, la presenza della 
forma di un gene resistente a una malattia in¬ 
fettiva, o l’assenza di una forma sensibile a una 
malattia infettiva, può informarci solo sul fatto 
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epidemiologico della presenza o assenza di 
quella malattia, che non ha necessariamente 
significato evolutivo. Ma in alcuni casi rimane 
un interesse storico nella rivelazione della pre¬ 
senza di una forma ereditaria particolare, ca¬ 
ratteristica di una certa popolazione e assente 
altrove, perché costituisce un segnale dell’arri¬ 
vo di quella popolazione in un certo luogo. 
Tutti i geni sottomessi a forte selezione natu¬ 
rale dovuta a fattori ambientali ci parlano pe¬ 
rò inevitabilmente soprattutto di quei fattori 
ambientali. Troviamo il colore scuro della pel¬ 
le ai tropici, e sappiamo che vi è buon motivo 
per avere la pelle scura ove l’irradiazione sola¬ 
re (specie ultravioletta) è molto forte. Quindi, 
il colore della pelle ci parla della storia di espo¬ 
sizione ad ambienti particolari e non, o non 
necessariamente, di relazioni genealogiche, 
che sono quelle che ci interessano per rico¬ 
struire l’evoluzione. 

Già Darwin consigliava di far uso di caratteri 
non esposti a selezione naturale, per ricostrui¬ 
re l’evoluzione. Ora sappiamo che, oltre alla 
selezione naturale, anche il caso può influen¬ 
zare l’evoluzione, e vedremo come. Ma sappia¬ 
mo che il caso provoca fluttuazioni tipicamen¬ 
te incostanti e capricciose; come fidarsene? 
Per dire il vero, non c’è da temerne la capric¬ 
ciosità perché ne conosciamo molto bene le re¬ 
gole, e sappiamo che esso infallibilmente ci 
mostra i fenomeni che ci interessano se abbia¬ 
mo la fondamentale precauzione di studiare 
un numero sufficiente di dati. Le sorprese del 
caso diminuiscono tanto più, quanto più estese 
sono le nostre osservazioni. Sarebbe difficile 
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precisare qui in maggior dettaglio, ma basti di¬ 
re che, per il nostro problema, dobbiamo 
guardare abbastanza geni diversi e allora po¬ 
tremo ricostruire, attraverso uno studio delle 
loro tendenze medie, le regolarità che ci inte¬ 
ressano. Quale numero di geni dobbiamo stu¬ 
diare? È difficile dirlo a priori, ma un criterio 
utile è quello di continuare a esaminarne di 
nuovi finché le nostre conclusioni diventano 
sufficientemente stabili, e non mostrano ten¬ 
denza a cambiare con l’aumento del numero 
dei geni. È questo un modo di usare il caso e 
non lasciarsene fuorviare, usando la cosiddet¬ 
ta « legge dei grandi numeri ». Infatti, il calco¬ 
lo delle probabilità insegna che il caso, per 
quanto capriccioso, può essere sconfitto au¬ 
mentando il numero delle osservazioni. 

Jakob Bernoulli (1713, Ars conjeclandi) scrive: 
«Anche il più stupido degli uomini, grazie a 
un istinto naturale, può, senza alcun aiuto (il 
che è notevole), convincersi che più osserva¬ 
zioni si fanno, minore è il pericolo di mancare 
il bersaglio». Bernard de Fontenelle, suo con¬ 
temporaneo, ci fa notare che Bernoulli era di 
temperamento bilioso e malinconico, donde 
una certa sfiducia nell’intelligenza dell’uomo 
comune (Stigler, 1986). Ma, in effetti, si direb¬ 
be piuttosto che era stato ottimista riguardo al¬ 
la frequenza della stupidità umana. Non pote¬ 
va aver letto Carlo Cipolla, storico dell’econo¬ 
mia, che ha adattato un diagramma degli eco¬ 
nomisti per definire la stupidità umana e ha 
dichiarato che il numero degli stupidi è sem¬ 
pre maggiore di quello che sappiamo, o che 
vogliamo credere. 
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Vi sono molti esempi di ricerche le cui conclu¬ 
sioni sono state falsate dall’insufficienza di os¬ 
servazioni. Ma può avvenire che anche l’analisi 
di una pur grande quandtà di materiale non sia 
sufficiente. Se, analizzando tutto il materiale 
che possiamo avere a disposizione, ci accorgia¬ 
mo che è eterogeneo, e che può essere scompo¬ 
sto in parti che ci danno risultati diversi, sarà 
necessario cercare di spiegare queste differen¬ 
ze. La storia dell’evoluzione umana ha posto 
problemi del genere, ma per fortuna la spiega¬ 
zione è risultata finora piuttosto semplice. 


Distanze genetiche 

È chiaro che, per riunire tutta l’informazione 
trasmessa dai geni, occorrono metodi per sin¬ 
tetizzare un numero molto vasto di osservazio¬ 
ni, sia sui geni, sia sulle popolazioni. 

La prima strada da me utilizzata fu di costrui¬ 
re una misura di distanza genetica tra coppie di 
popolazioni, per fare una sorta di media dei 
dati acquisiti su tutti i geni. Diciamo subito che 
all’inizio si paragonavano semplicemente po¬ 
polazioni prese a due a due. Solo molto più 
tardi è stato utile studiare le differenze tra gli 
individui, quando abbiamo avuto a disposizio¬ 
ne i dati su un numero molto elevato di geni, o 
utilizzare metodi completamente diversi. Biso¬ 
gna osservare che, nella maggior parte dei ca¬ 
si, le differenze tra le popolazioni per quanto 
riguarda uno stesso gene sono spesso piccolis¬ 
sime, e in tutti i casi sono quantitative. Molti 
geni non forniscono alcuna informazione, 

44 



poiché le loro frequenze sono praticamente 
uguali per tutte le popolazioni, e la distanza 
tra esse è dunque quasi nulla. 

L’Rh è un gene che mostra diversità interes¬ 
santi, in Europa. Per esempio, la frequenza 
della forma Rh— del gene è, in Inghilterra, 
del 41,1%, in Francia del 41,2%, nella ex Iu¬ 
goslavia del 40%, in Bulgaria del 37%, dun¬ 
que la variazione è abbastanza piatta. Ma pres¬ 
so i baschi troviamo una frequenza del 50,4%, 
presso i lapponi del 18,7%. Per questo gene, la 
distanza genetica tra Francia e Inghilterra cal¬ 
colata nel modo più semplice, come differenza 
tra le percentuali citate, è dello 0,1%, più pic¬ 
cola di quella che esiste tra Francia e Iugosla¬ 
via (1,2%), o tra Francia e Bulgaria (4,2%), o 
tra Bulgaria e Iugoslavia (3,0%). La distanza 
tra baschi e inglesi è del 9,3%, e la più grande 
è quella tra i lapponi e i baschi (31,7%). 

Vi sono complicazioni tecniche, sulle quali 
non vale la pena di perdere qui troppo tempo. 
Per esempio, la frequenza che si preferisce mi¬ 
surare non è quella di individui del medesimo 
tipo genetico, ma quella tra i geni, che è la stes¬ 
sa che troveremmo se esaminassimo gli sper- 
matozoi (o le cellule uovo)/ 

È importante tenere a mente lo scopo di calco¬ 
lare una distanza genetica. Non ve ne è uno 
solo, ma forse il più importante è questo: in 
genere la distanza.genetjca tende ad.aumeJlta- 
re, in me dia, con il passare d elle generazion i, e 
pertanto essa può servire come strumento sto¬ 
rico, perché può dirci qualcosa sulle date 
di avvenimenti importanti, come ad esempio 
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quando l’uomo ha superato l’Oceano Pacifico 
per passare dall’Asia all’America. Sappiamo 
che lo ha fatto nel punto più stretto, dalla Si¬ 
beria all’Alaska, forse in un periodo in cui non 
c’era nemmeno bisogno di bagnarsi i piedi 
perché lo stretto di Bering era asciutto. Gli ar¬ 
cheologi non sono d’accordo su quando av¬ 
venne il passaggio; la genetica può aiutarli? 
Non occorre spiegare i dettagli di come si cal¬ 
cola una distanza genetica, ma è importante 
sapere a che cosa deve servire. 5 


L’isolamento dovuto alla distanza geografica 

Ho iniziato a occuparmi delle distanze geneti¬ 
che per utilizzarle nella ricostruzione degli al¬ 
beri evolutivi, per la quale avevo sviluppato 
vari metodi in collaborazione con Anthony 
Edwards. Comincio però a mostrarne l’appli¬ 
cazione a una elegante teoria, sviluppata indi¬ 
pendentemente da tre matematici: Sewall 
Wright in America, Gustave Malécot in Fran¬ 
cia e Motoo Kimura in Giappone, ognuno dei 
quali ottenne risultati un po’ differenti, ma 
con le stesse conclusioni generali. Questi auto¬ 
ri hanno studiato la som igliànzà genetica.traJe 
popolazioni* in_ funzione della distanza g eo¬ 
grafica che le sepa ra. La teoria si basa sull’ipo¬ 
tesi che gli sposi siano nati, di solito, a una di¬ 
stanza abbastanza piccola l’uno dall’altra, se¬ 
condo una legge statistica che è qualitativa¬ 
mente la stessa in tutto il mondo. La forma più 
semplice di questa legge ammette che la sposa 
(o lo sposo) venga dallo stesso villaggio o, con 
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una probabilità di solito minore, dal villaggio 
più vicino; che ci sia un numero uguale di per¬ 
sone che lasciano il villaggio in ciascuna gene¬ 
razione, e di persone che vi entrano, e che sia 
lo stesso per tutti i villaggi. In genere le condi¬ 
zioni reali di migrazione sono più complicate; 
i primi studi sulla migrazione che unisce uno 
sposo e una sposa non nati nello stesso villag¬ 
gio sono stati fatti da Sutter e Ntran Ngoc 
Toan, dell’Istituto Nazionale di Studi Demo¬ 
grafici francese, e da me stesso, aiutato da An¬ 
tonio Moroni e Gianna Zei, rispettivamente 
delle Università di Parma e di Pavia. Abbiamo 
tutti utilizzato come fonte dei dati di migrazio¬ 
ne i libri parrocchiali dei matrimoni, che spe¬ 
cificano generalmente il luogo di nascita di 
ambedue gli sposi. È quasi sempre vero che la 
maggior parte dei matrimoni avviene tra due 
persone dello stesso villaggio, a meno che esso 
sia estremamente piccolo; altrimenti gli sposi 
vengono, con rare eccezioni, da villaggi tra lo¬ 
ro molto vicini. 

Nel prossimo capitolo darò qualche dato sui 
movimenti migratori di questo genere; qui mi 
interessa mostrare una regolarità del fenome¬ 
no, che prende il nome di isolamento da ilistan¬ 
za. È sempre vero che la distanza genetica cre¬ 
sce regolarmente (seguendo la teoria matema¬ 
tica) con l’aumento della distanza geografica 
tra i villaggi. I primi controlli sulla validità del¬ 
la teoria sono stati fatti da Newton Morton, 
che li ha limitati a regioni piccole e omogenee. 
Noi li abbiamo estesi al mondo intero nel libro 
The History and Geography of Human Genes 
(HGHG) dal quale prendiamo la figura 1. Al- 
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Fig. 1 Isolamento dovuto alla distanza: distanza geneti¬ 
ca (in ordinate) in funzione della distanza geografica (in 
ascisse, espressa in miglia) tra gli indigeni di alcuni conti¬ 
nenti. 


l’inizio la distanza genetica aumenta linear¬ 
mente con la distanza geografica, ma poi ten¬ 
de a divenire costante, cioè prende un anda¬ 
mento orizzontale. Le due caratteristiche della 
curva (il tasso di crescita per chilometro della 
distanza genetica all’inizio della curva e la di¬ 
stanza genetica massima raggiunta a grande 
distanza geografica) sono diverse nei diversi 
continenti. Sono massime per gli indigeni del¬ 
l’America e minime per l’Europa, che. è il con¬ 
tinente più omogeneo; qui la distanza più 
grande è di tre volte più piccola che per i me¬ 
no omogenei. Malgrado il frazionamento poli¬ 
tico, gli scambi migratori in Europa sono stati 
sufficientemente importanti da aver creato 
un’omogeneità genetica superiore che altrove. 
L’Asia non ha ancora raggiunto la distanza ge¬ 
netica massima alla distanza geografica più 
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grande esaminata (5000 miglia), cosa che non 
meraviglia, data la grande estensione dell’Asia, 
il tempo necessario per raggiungere una situa¬ 
zione di equilibrio e la storia delle migrazioni 
intracontinentali. Per esempio, i mongoli (in 
senso lato), hanno dato inizio a espansioni mol¬ 
to attive solo 2300 anni fa. La spinta dei turchi 
in Europa (arrestati vicino a Vienna nel diciot¬ 
tesimo secolo) fu la loro ultima impresa. 

La figura 1 mostra le medie dei valori osservati 
sulle diverse curve in vari continenti e rende 
un’idea della precisione spesso notevole con la 
quale le osservazioni seguono la teoria (espo¬ 
sta in HGHG, par. 1.16). Abbiamo notato che 
non c’è molta variazione tra i geni. Un solo si¬ 
stema genetico mostra una variazione più 
grande delle altre: è il sistema delle imrauno- 
globuline, vale a dire le molecole che hanno 
funzione di anticorpi. La magg iore variabilit à 
geografica delle immunoglobuline esprime 
prob àbilmente uria risposta alla grande varia¬ 
bilità geografica delle epidemie che tali anti¬ 
corpi hanno dovuto combattere. 


Che cos’è una razza? 

Una razza è un gruppo di individui che si pos¬ 
sono riconoscere come biologicamente diversi 
dagli altri. « Riconoscere » assume, in pratica, 
un solo significato: la diversità tra una popola¬ 
zione che si vuol chiamare una razza e le po¬ 
polazioni vicine dev’essere statisticamente pro¬ 
vata, cioè dev’essere dimostrata statisticamente 
significativa a un certo livello di probabilità 
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convenzionale. 6 È questo un classico criterio 
per accertare che esiste davvero una diversità 
osservata e non è semplicemente dovuta agli 
scherzi del caso. Ora, la significatività statistica 
dipende dal numero degli individui e dei geni 
presi in considerazione. Abbiamo detto che ci 
si aspetta sempre una diversità tra due popola¬ 
zioni, anche se sono molto vicine. C’è un limite 
superiore per il numero degli individui che si 
possono esaminare in un villaggio o una città: 
esso coincide con il numero degli abitanti. An¬ 
che prendendo in considerazione tutti gli indi¬ 
vidui di due villaggi, potremmo non avere ab¬ 
bastanza dati per trovare che la differenza ge¬ 
netica fra essi è significativa. Ma, almeno in 
teoria, non c’è praticamente limite al numero 
dei geni che si possono studiare. Se esaminia¬ 
mo abbastanza geni, la distanza genetica tra 
Milano e Bologna, o anche tra Parma e Reggio 
Emilia può essere misurata con grande preci¬ 
sione e in modo statisticamente significativo. For¬ 
se gli abitanti di Parma e di Reggio Ehiilia sa¬ 
rebbero scontenti di scoprire che appartengo¬ 
no a due « razze » differenti, peraltro a picco¬ 
lissima distanza genetica; o forse hanno avuto 
antiche dispute e avrebbero piacere che la 
scienza appoggiasse e giustificasse le loro liti 
dimostrandoli diversi. Ma è chiaro che una 
classificazione della popolazione mondiale in 
migliaia (o milioni) di razze diverse sarebbe 
perfettamente inutile. E allora, a che pun to di 
divergenz a ge netica si deve porre ij limite per 
dare una definizione di differenza razziale? 
Dato che la divergenza aumenta in modo asso¬ 
lutamente continuo, appare evidente che la 
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definizione non può essere che totalmente ar¬ 
bitraria. In pratica, si può generalizzare dicen¬ 
do che vi sono differenze, per quanto piccole, 
anche fra villaggi vicini, ma che sono insi¬ 
gnificanti; che, aum entando la distanz a ge o- 
grafica. Ja distanza ge nic a cresce, ma rimane 
sempre insignificante rispetto alle distanze che 
si trovano fra gli individui di una popolazione. 
Facendo la differenza fra due individui presi a 
caso in Europa, ripetendo per molte coppie di 
individui e prendendone la media, e poi para¬ 
gonandola con la differenza media fra un afri¬ 
cano e un europeo, si trova un aumento molto 
modesto (nel secondo caso). Vale la pena di 
fare tutto il fracasso che piace di fare ai na¬ 
zisti? 

Esiste comunque un metodo che è stato creato 
recentemente, e che potrebbe forse aiutare a 
creare le razze in modo meno arbitrario. In¬ 
trodotto da Barbujani e Sokal, esso esplora la 
mappa delle frequenze geniche su una carta 
geografica, per cercare le discontinuità che co¬ 
stituirebbero un indizio dell’esistenza di bar¬ 
riere rispetto ai matrimoni tra persone che 
provengono dalle due parti opposte della bar¬ 
riera stessa. Ciò potrebbe creare la tendenza a 
una diversificazione che potrebbe generare 
razze differenti. Più che della discontinuità 
(molto difficile, se non impossibile, da stabilire 
per una mappa di frequenze geniche), si tratta 
di cercare regioni di variazione rapida delle 
frequenze geniche, e la variazione minima alla 
quale si può già parlare di barriera genetica è 
naturalmente da scegliere in modo arbitrario, 
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così da soddisfare a un criterio di significativi¬ 
tà prescelto. 

Vi sono difficoltà teoriche riguardo a queste 
procedure. Innanzitutto, la frequenza genica 
non è una proprietà di un punto della super¬ 
ficie geografica, come lo è, per esempio, l’alti¬ 
tudine, ma quella di una popolazione che oc¬ 
cupa un’area di una certa estensione. Proba¬ 
bilmente, la procedura migliore sarebbe di 
considerare i villaggi e le piccole città come 
« punti » nello spazio geografico. Ma le grandi 
città non sono paragonabili a punti, non sono 
omogenee geneticamente e si dovrebbe suddi¬ 
viderle molto. In alcune regioni la popolazio¬ 
ne non è concentrata in villaggi, ma è diffusa. 
I dati non sono comunque sufficienti per uti¬ 
lizzare villaggi e cittadine per questa ricerca, e 
bisogna dunque definire aree più grandi e 
praticamente arbitrarie. 

In ogni caso, la procedura è stata utile per di¬ 
mostrare l’esistenza di barriere ^genetiche, per 
esempio in Ejqropa. Barbicarsi e Sokal vi han¬ 
no trovato (3$ barriere genetiche che corri¬ 
spondono in 22 casi a barriere fisiche (monta¬ 
gne, fiumi, ecc.) e quasi sempre (31 casi) a bar - 
riere linguistiche o dialettali. In un Paese di 
lingua omogenea come f Italia si possono otte¬ 
nere risultati migliori prendendo in esame i 
cognomi anziché i geni, poiché si ottiene più 
facilmente una maggiore quantità di informa¬ 
zioni. Ma ci sono tre difficoltà insormontabili 
nell’adottare questa procedura per la defini¬ 
zione delle razze. La prima è la stessa già citata 
in precedenza (nota 6): la definizione è statisti¬ 
ca, e dipende dalla scelta del livello di si- 
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gnifìcatività (che è un valore di probabilità). Il 
livello di significatività è naturalmente arbitra¬ 
rio e il risultato dipende anche dalla precisio¬ 
ne dei dati: il numero degli individui e dei ge¬ 
ni a disposizione. La seconda difficoltà è anche 
maggiore: le barriere trovate mediante questa 
procedura non permettono quasi mai di 
definire un’area chiusa, e dunque una popola¬ 
zione compresa in quell’area; sono invece seg¬ 
menti che non formano pressoché mai un pe¬ 
rimetro completo, pur con l’aiuto delle coste 
del mare o di altre barriere fisiche. C’è un’ec¬ 
cezione: le isole; la popolazione di ogni isola, 
anche piccola, potrebbe essere classificata co¬ 
me una razza a parte, se ci fossero dati 
sufficienti. Sarebbe un risultato utile? Visto il 
numero di isole esistenti, la risposta è: « No ». 
La terza difficoltà è che, comunque, queste 
differenze tra vicini sono sempre piccolissime, 
e rilevabili solo con un gran numero di geni. 
Se si studiano dal loro inizio le prove scien¬ 
tifiche di classificazione in razze, si trova che 
già alla fine del diciottesimo secolo esisteva un 
grande numero di classificazioni diverse: 
un’indicazione del fatto che si tratta di un pro¬ 
blema difficile e che gli scienziati non sono mai 
riusciti a risolverlo. Ma perché questa spinta a 
classificare le razze? Ecco un altro problema di 
un certo rilievo. C’è nell’uomo il bisogno di 
classificare, di cui si può comprendere l’estre¬ 
ma importanza. Sarà dunque bene fare una 
piccola digressione verso un problema più ge¬ 
nerale: perché classificare? 
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Perché classificare? 


La classificazione di un insieme di oggetti è 
una descrizione semplificata, che può offrire 
alcuni vantaggi. Essa diviene assolutamente 
necessaria per mettere un po’ d’ordine in un 
potenziale caos, soprattutto quando la molte¬ 
plicità degli oggetti è tale da richiederlo. Gli 
zoologi e i botanici hanno lavorato molto, e an¬ 
cora non hanno finito, soprattutto per i grup¬ 
pi fatti di centinaia di migliaia di specie, come 
gli insetti. Essi però usano la spec ie, un’entità 
tasson o mica a ssa i più chiara che ja razzaJ Se la 
variazione non è troppo grande, non è neces¬ 
sario il raggruppamento in categorie; è suffi¬ 
ciente imparare a distinguere i diversi oggetti, 
se è importante farlo. Questo non vale soltanto 
per l’uomo: gli scimpanzé, per esempio, di¬ 
stinguono più di un centinaio di frutti e di fo¬ 
glie in due categorie: commestibili e non com¬ 
mestibili. Molto probabilmente fanno anche 
altre distinzioni, a seconda dell’appetibilità, 
ma ciò che è fondamentale è se siano comme¬ 
stibili o no, poiché esistono parecchi vegetali 
velenosi. Una madre scimpanzé è stata vista in¬ 
segnare al suo piccolo quello che si può e quel¬ 
lo che non si deve mangiare: al piccolo che sta 
per prendere un frutto o una foglia proibiti 
viene rifilato uno schiaffo. L’uomo, a differen¬ 
za degli animali, usa il linguaggio per distin¬ 
guere gli oggetti. Se è importante farlo, si dà 
un nome a ciascun oggetto che si vuole distin¬ 
guere. Gli eschimesi hanno una trentina di no¬ 
mi per designare la neve, ciascuno dei quali ha 
evidentemente un significato pratico molto 
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chiaro per la loro vita durante l’inverno. I pig¬ 
mei conoscono i nomi di più di un centinaio di 
alberi della foresta (i botanici riconoscono 
pressappoco le stesse specie) e di centinaia di 
animali, ma questi gradi di diversità sono an¬ 
cora troppo modesti per giustificare la necessi¬ 
tà di una classificazione. Una classificazione ge¬ 
rarchica diviene necessaria quando la varietà è 
molto ampia. Gli animali e le piante sono stati 
tra gli oggetti dei quali esiste una varietà enor¬ 
me - molte migliaia, anche milioni - per i qua¬ 
li naturalisti come Buffon e Linneo iniziarono 
a creare classificazioni. Troviamo comunque 
qualche esempio di classificazione anche pres¬ 
so popolazioni prive di istruzione e con econo¬ 
mia poco sviluppata, di solito non monetaria. 
Quale utilità potrebbe avere la classificazione 
delle razze? Può essere utile a demografi e so¬ 
ciologi, ma si tratta nel loro caso di classifica¬ 
zioni ridotte, estremamente semplici (il censi¬ 
mento negli Stati Uniti riconosce quasi sola¬ 
mente bianchi, neri, americani nativi e ispani¬ 
ci). L’ultimo gruppo non significa quasi niente 
dal punto di vista biologico, ma include gene¬ 
ralmente le persone di lingua materna spa¬ 
gnola (in pratica messicani o cubani, secondo 
gli Stati). Darwin aveva già notato che c’era 
un’enorme difficoltà a classificare le razze, e lo 
dimostra il grande numero di classificazioni 
che esistevano già allora, nella seconda metà 
del secolo diciannovesimo: da due a sessanta o 
più. Sappiamo fare di meglio al giorno d’oggi? 
Ne vale la pena? 

Io non cercherò di elaborare una nuova clas¬ 
sificazione. Sarebbe un fallimento, e basta 
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guardare la variazione genetica tra le etnie per 
esserne convinti. Preferisco anticipare le con¬ 
clusioni importanti. L’osservazione della va¬ 
riazione visibile ci ha abituati all’idea che le 
razze esistono, mostrano differenze profonde, 
e ci sembrano « pure », vale a dire omogenee. 
Una classificazione in continenti sembra creare 
una prima approssimazione di una certa utili¬ 
tà, benché superficiale, che non tiene conto 
del fatto che l’Asia, e anche l’Africa e l’Ameri¬ 
ca, sono molto eterogenee. Anche nel caso del¬ 
l’Europa, che è molto più omogenea, si sono 
tentate alcune suddivisioni. Ma ci si è accorti 
immediatamente della mancanza di criteri che 
permettessero suddivisioni abbastanza chiare 
e soddisfacenti. Più si cerca di essere rigorosi, 
più ci si accorge della futilità del tentativo. Ciò 
è anche vero, e forse lo è soprattutto, se le mi¬ 
sure ottenute sono più soddisfacenti, e ci si ap¬ 
poggia a caratteri più rigorosamente eredita¬ 
bili delle misure antropometriche o delle os¬ 
servazioni di forme e colori. È soprattutto 
quando si cerca di dissecare le popolazioni di 
questi continenti in razze un po’ meno etero¬ 
genee che ci si scontra con il problema della 
quasi totale continuità in molte regioni. 
L’osservazione di un qualsiasi gruppo umano 
- un villaggio dei Pirenei o delle Alpi, un ac¬ 
campamento di pigmei africani - mostra che, 
di regola, vi si trovano le stesse differenze tra 
gli individui, ma in proporzioni diverse da un 
gruppo all’altro. Abbiamo già detto che un 
piccolo villaggio, un accampamento nella fo¬ 
resta, presentano quasi la stessa eterogeneità 
genetica di un villaggio di persone molto di- 
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verse* in un altro continente. Ogni villaggio è 
un microcosmo che tende a riprodurre il ma¬ 
crocosmo dell’umanità intera, anche se in pro¬ 
porzioni un po’ diverse delle forme genetiche, 
con una piccola riduzione di complessità, e 
qualche piccola novità genetica qua e là. 

Mi sembra più saggio rinunciare a una clas¬ 
sificazione impossibile o totalmente arbitraria. 
Se utilizziamo semplicemente i nomi che gli 
uomini si sono dati, riconosciamo migliaia di 
popolazioni, che hanno qualche esile differen¬ 
za con le altre. C’è sempre un motivo perché 
una popolazione si voglia dare un nome diver¬ 
so. La differenza è aH’origine, o si forma poi¬ 
ché quelli che si credono diversi vogliono re¬ 
stare se stessi, e questa intenzione è sufficiente 
per generare differenze, genetiche e culturali, 
anche se di solito molto piccole. È interessante 
domandarsi come questa diversità sia nata, 
quali forze abbiano agito, quale sia stato il sus¬ 
seguirsi degli avvenimenti - in due parole, la 
storia di questa evoluzione. 


La debolezza della ricerca storica 

Ci si accorge presto, cercando di ricostruire 
l’evoluzione umana, che si tratta di una ricerca 
con tutta la debolezza delle ricerche storiche. 
Nella scienza sperimentale è possibile analizza¬ 
re qualsiasi ipotesi, anche se essa sembra molto 
improbabile, purché si possa pensare a un 
esperimento il cui risultato può essere previsto 
sulla base dell’ipotesi in esame, e che conduca 
a previsioni chiaramente differenti dalle ipo- 
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tesi che si vogliono criticare. Ma la storia non 
può essere ripetuta e quindi le manca l’appog¬ 
gio dell’esperimento. C’è comunque una sorta 
di analogia, nel senso che discipline molto di¬ 
verse fra loro, come la genetica e la linguistic a, 
possono talvolta dare , infor mazioni utili sull a 
storia defl’evohi zion e upiana. Le informazioni 
derivanti da discipline differenti possono quin¬ 
di fungere da conferma indipendente, o da 
prova supplementare di un’ipotesi storica. La 
ricerca multidisciplinare può dunque equiva¬ 
lere, pur se in modo limitato, all’uso di e- 
sperimenti di conferma nelle scienze speri¬ 
mentali. 

È necessario, in ogni caso, esplorare le discipli¬ 
ne simili, poiché vi si trovano ricchezze a volte 
inaspettate. È a questo scopo che ho cercato, e 
spesso trovato, un sostegno nelle scienze come 
la linguistica, l’archeologia, la demografia, e 
sono sicuro che valga la pena di continuare 
questa esplorazione parallela. Se la ricerca 
multidisciplinare dà risultati positivi, l’espe¬ 
rienza di trovare informazioni utili per le stra¬ 
de vicine a quella principale della nostra inve¬ 
stigazione è fonte di grandi soddisfazioni in¬ 
tellettuali. Si ha anche l’occasione di convin¬ 
cersi dell’unità fondamentale della scienza e 
dei suoi procedimenti. 
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2 

UNA PASSEGGIATA NELLA FORESTA 


La disputa sugli antichi e sui moderni 

Molti anni fa mi sono posto il problema se fos¬ 
se possibile ricostruire la storia dell’evoluzione 
umana partendo dalle conoscenze genetiche 
sulle popolazioni viventi. Fino ad allora, lo stu¬ 
dio dell’evoluzione era stato soprattutto una 
storia di crani fossili e non aveva portato molto 
lontano. Il materiale paleoantropologico non 
è affatto ricco e anche oggi si è costretti ad ac¬ 
contentarsi di un numero veramente modesto 
di campioni fossili. Perciò, il numero dei tas¬ 
selli è così esiguo che la ricostruzione del mo¬ 
saico intero può sembrare un’impresa senza 
speranza. Non c’è da meravigliarsi, dunque, se 
il ritrovamento di un nuovo fossile o la revisio¬ 
ne di una data possono avere conseguenze tal¬ 
volta sorprendenti che sconvolgono le conclu¬ 
sioni accettate fino a quel momento. Ciò spie¬ 
ga, in parte, la grande attenzione che viene ri¬ 
servata dalla stampa alle novità sul passato 
umano. Le conoscenze esistenti sono talmente 
limitate che la scoperta di una mezza mandi¬ 
bola che ha un milione d’anni occupa le pagi¬ 
ne dei quotidiani. E l’avidità di nuovi reperti 
che parlano del nostro passato è grande. 

Se abbandoniamo crani e scheletri, troviamo 
nella genetica un materiale molto più ricco di 
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dati, sebbene limitato finora quasi esclusiva- 
mente alle popolazioni viventi. Un altro van¬ 
taggio rispetto al materiale paleoantropologi¬ 
co è che i dati genetici (siano essi individuali o 
di popolazioni) variano nel tempo secondo 
le ggi conosciute e precise. Anche l’evoluzione 
delle ossa dipende da quella del materiale ge¬ 
netico, ma in modo più complicato e meno no¬ 
to. Inoltre, essa è influenzata direttamente da 
altre condizioni che non hanno niente a che 
vedere con l’eredità genetica. 

Fino a pochi anni or sono non ci si poteva fida¬ 
re delle analisi di caratteri genetici eseguite sui 
morti e quindi non c’era speranza di ottenere 
informazioni dello stesso genere sugli uomini 
più antichi, così da avere anche per la genetica 
dati fossili da confrontare con quelli moderni. 
Ma molto recentemente è divenuto chiaro che 
il DNA 1 può, a volte, conservarsi_in maniera 
sorprendente. Il DNA è il materiale genetico 
per eccellenza ed è quindi l’ideale per gli studi 
sull’evoluzione. I risultati migliori sul DNA 
antico sono stati ottenuti con insetti o foglie in¬ 
clusi nell’ambra, vecchi di decine di milioni 
d’anni. L’ambra è composta da resina soli¬ 
dificata, e la conservazione nell’ambra si è di¬ 
mostrata potenzialmente ottima; ma non si 
può sperare di trovarvi dentro un elefante o 
un uomo. Il romanziere Michael Crichton ha 
dato grande popolarità, in Jurassic Park, all’i¬ 
dea di ridare vita ai dinosauri usando il DNA 
contenuto nei cadaveri di mosche e zanzare, 
conservati nell’ambra, che li avevano punti e 
avevano succhiato il loro sangue. Bisogna dire 
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che, pur essendo la genetica molecolare po¬ 
tente, è difficile credere che possa mai arrivare 
a simili risultati. Sono stato accusato, una vol¬ 
ta, di voler ricreare un uomo di Neandertal 
con lo stesso metodo, ma credo che un’impre¬ 
sa del genere, che certo non raccomanderei 
sul piano etico, sia possibile solo nella fantasia 
degli scrittori. 

Recentemente è stato trovato un uomo dell’E¬ 
tà del Bronzo, seppellito nei ghiacci delle Alpi 
orientali. È stato chiamato Oetzli, dal nome 
del luogo presso il quale è avvenuto il ritrova¬ 
mento. Oetzli ha fornito informazioni prezio¬ 
se riguardo agli abiti e agli utensili che porta¬ 
va, ma quelle ottenute dallo studio del suo 
DNA sono state meno eccitanti; si direbbe che 
la conservazione in ghiaccio è meno buona di 
quell a in ambra. Avremo occasione di parlare 
del DNÀ mitocondriale, che è conosciuto me¬ 
glio del DNA nucleare per due ragioni: è due¬ 
centomila volte più corto, e la sequenza dei 
suoi nucleotidi 2 è conosciuta completamente. 
La seconda ragione è che la maggior parte del¬ 
le cellule ha solamente due copie di DNA nu¬ 
cleare, ma decine di migliaia di copie di DNA 
mitocondriale, ed è quindi più facile trovarne 
qualcuna intatta anche nei resti più antichi, se 
sono ben conservati. È stato possibile ricostrui¬ 
re la sequenza di un centinaio di nucleotidi in 
una regione del DNA mitocondriale di Oetzli, 
detta D-loop, la quale è molto variabile da un 
individuo all’altro. L’uomo tirolese dell’Età del 
Bronzo ha dimostrato di essere simile agli uo¬ 
mini moderni della regione, in accordo con il 
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fatto che non vi sono state immigrazioni im¬ 
portanti da luoghi lontani dopo l’Età del 
Bronzo. 

L’analisi del DNA degli uomini antichi è quin¬ 
di ancora molto limitata. È soggetta alle stes¬ 
se probabilità che condizionano tutti i ritro¬ 
vamenti di fossili: questi sono rari, dipendo¬ 
no dalla fortuna, e l’età dei reperti è talvolta 
difficile da stabilire, soprattutto se è maggiore 
di quarantamila anni. Infatti il miglior metodo 
di datazione che abbiamo, quello con il radio- 
carbonio, arriva solo difficilmente a datare og¬ 
getti più antichi. Ma questo genere di ricerca 
ha, evidentemente, un avvenire importante, 
poiché il DNA può fornire informazioni di 
gran lunga più sicure di quelle ottenute esami¬ 
nando le ossa. Sfortunatamente, lo stato di 
conservazione è molto spesso cattivo a causa 
della notevole frammentazione che il DNA an¬ 
tico subisce, e che rende la ricostruzione della 
sequenza difficile e laboriosa. 

Al contrario, abbiamo conoscenze assai ricche 
sulle popolazioni moderne, e i recenti sviluppi 
della biologia molecolare ci offrono possibilità 
pressoché illimitate di arricchirle ulteriormen¬ 
te. È possibile utilizzare queste conoscenze per 
ricostruire l’evoluzione umana, e quali sono i 
problemi che possiamo sperare di risolvere? 
Quando ho incominciato a pensarci lavoravo 
all’Università di Cambridge, in Inghilterra, nel 
dipartimento di genetica diretto dal professor 
R.A. Fisher. Mi occupavo di genetica dei bat¬ 
teri, e solo dopo il 1951, all’inizio del mio inse¬ 
gnamento a tempo parziale presso l’Università 
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di Parma, ho avuto l’occasione di cominciare a 
occuparmi di genetica delle popolazioni uma¬ 
ne. La mia metamorfosi in genetista umano fu 
abbastanza lenta, e solo nel 1961 decisi che i 
tempi erano maturi per provare a risolvere il 
problema specifico di ricostruire l’evoluzione 
umana, partendo dai dati genetici moderni. 
Nel frattempo, avevo avuto la possibilità di svi¬ 
luppare qualcuno dei metodi necessari a que¬ 
sto fine. 


Come ottenere un albero evolutivo? 

Dopo Darwin, l’evoluzione è stata spesso rap¬ 
presentata per mezzo di alberi, a indicare il 
modo in cui le specie si sono formate l’una dal¬ 
l’altra (definizione di specie: si veda cap. 1, no¬ 
ta 7). Fra tutte le popolazioni umane l’interfe¬ 
condità è completa e senza limitazioni, il che ci 
permette di concludere non solamente che ap¬ 
parteniamo tutti alla stessa specie, ma che la 
separazione tra gruppi umani deve essere 
molto recente, poiché altrimenti noteremmo 
uria diminuzione di fecondità fra individui di 
gruppi diversi, cioè l’inizio della formazione 
di specie diverse. 

Se nel corso dell’evoluzione umana si sono 
avute separazioni relativamente nette tra due 
popolazioni, come dev’essere accaduto per e- 
sempio quando da una popolazione madre si è 
distaccata una colonia e gli scambi tra popola¬ 
zione madre e figlia sono divenuti scarsi o nul¬ 
li, il modello delle colonizzazioni successive 


65 



può essere paragonato a quello delle ramifica¬ 
zioni di un albero. 

Ogni occupazione di un nuovo continente de¬ 
ve essere stata la conseguenza di almeno un 
episodio di colonizzazione di questo genere. Il 
passaggio da un continente all’altro ha quasi 
necessariamente la natura di un fenomeno di¬ 
scontinuo. Anche se il passaggio richiede pe¬ 
riodi lunghi, ed è favorito da una continuità 
geografica temporanea, è molto probabile che 
vi siano state discontinuità del fenomeno nel 
tempo. Prendiamo il caso dell’America: 25 000 
anni fa o più si formò un ponte tra la Siberia e 
l’America settentrionale, poiché il livello degli 
oceani si era abbassato a causa del congela¬ 
mento di una parte dell’acqua marina trasfor¬ 
matasi in ghiaccio come conseguenza del raf¬ 
freddamento dovuto all’ultima èra glaciale. La 
terra intercontinentale che riuniva a quei tem¬ 
pi Asia e America settentrionale è chiamata 
Beringia. Quando il clima ridiventò caldo, 
10000 anni fa, il ghiaccio polare si sciolse in 
parte e le acque coprirono nuovamente la Be¬ 
ringia, formando l’attuale stretto di Bering. 
Nel periodo di tempo compreso tra 25 000 o 
forse più e 10000 anni fa, dev’essere stato re¬ 
lativamente facile passare dall’Asia all’Ameri¬ 
ca, ma con la bassa densità di popolazione e le 
difficili condizioni climatiche del tempo devo¬ 
no esserci state migrazioni di pochi gruppi. 
Quelle che ebbero luogo dopo la sparizione 
della Beringia avvennero per mezzo di imbar¬ 
cazioni, e furono meno estese. Una di esse, l’ul¬ 
tima, fu quella degli eschimesi che proveniva¬ 
no dall’Asia settentrionale e occuparono l’e- 
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stremo nord dell’America. Vi furono proba¬ 
bilmente pochi scambi tra gli eschimesi e gli 
immigranti che li avevano preceduti. La situa¬ 
zione linguistica t ra gli indigeni american i in¬ 
dica che vi furono poche, f orse soltanto tre, 
migrazioni d all’Asia. 8 

Se vogliamo mettere a confronto le popolazio¬ 
ni indigene dei cinque continenti da un punto 
di vista genetico, la cosa più semplice è calcola¬ 
re le distanze genetiche tra continenti, esami¬ 
nandoli due a due e facendo le medie delle di¬ 
stanze osservate per molti geni (nel nostro ca¬ 
so ne abbiamo un centinaio). I risultati dei cal¬ 
coli sono riassunti nella tabella che segue. 




Distanze genetiche tra i continenti 


Africa 

Oceania 

America 

Europa 

Oceania 

24,7 




America 

22,6 

14,6 



Europa 

16,6 

13,5 

9,5 


Asia 

20,6 

10,0 

8,9 

9,7 


Come possiamo, partendo da queste distanze, 
costruire un albero che ci illustri la storia delle 
separazioni successive attraverso cui si sono 
sviluppate le differenze? Esistono attualmente 
diversi metodi, per lo più abbastanza compli¬ 
cati. Ne mostrerò uno molto semplice, anche 
se non è quello che abbiamo utilizzato la prima 
volta. Confrontiamo i cinque continenti già di¬ 
sposti, nella tabella che precede, in un ordine 
opportuno (come risulterà più avanti). Si cerca 
innanzitutto la distanza minore: è quella tra 
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americani e asiatici. Facciamo quindi l’ipotesi 
che sia questa l’ultima separazione in ordine 
cronologico. Ciò equivale a utilizzare il princi¬ 
pio secondo cui la distanza genetica tra due 

popolazioni aumenta con faumentare.del 

tempo di se_garazione fra esse. Questo princi¬ 
pio è ragionevole, - ma non e necessariamente 
vero; ci baseremo comunque su questa ipotesi 
e cercheremo di verificarla in seguito per mez¬ 
zo di altri dati. Diciamo subito, però, che le 
differenze fra le tre distanze riportate a destra 
in basso nella tabella (9,5; 8,9; 9,7) sono minu¬ 
scole. Da altri calcoli sappiamo che l’errore 
statistico in questo caso è dell’ordine del 20%; 
la scelta della distanza minore fra le tre è dun¬ 
que, si può dire, arbitraria. Ma ignoreremo 
per il momento questo problema e ammettere¬ 
mo che, secondo i dati della tabella, la distanza 
minore (8,9), e dunque la fissione più recente 
è quella tra Asia e America. Cominceremo 
perciò a costruire l’albero come segue: 



Adesso possiamo riunire i due continenti, fa¬ 
cendo la media tra le distanze di ciascuno de¬ 
gli altri con l’Asia e con l’America: per esem¬ 
pio, la media tra Europa-Asia (9,7) ed Europa- 
America (9,5) è 9,6. La tabella di partenza per¬ 
de una riga e una colonna, e diventa: 
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Africa 

Oceania 

Asia-America 

Oceania 




Asia-America 


WEM 


Europa 

n 

mm 

9,6 


Cerchiamo di nuovo la distanza minore: è 
quella tra la media di Asia e America e l’Euro¬ 
pa. Aggiungiamo un nuovo ramo all’albero, 
unendo l’Asia-America con l’Europa: 



Possiamo continuare; il passo seguente ag¬ 
giunge l’Oceania, e l’ultimo, l’Africa. 

L’albero è dunque: 



Africa America Asia Europa Oceania 








Vedremo che un modello di grandi migrazio¬ 
ni partite dall’Africa, giunte prima in Austra¬ 
lia, poi in Asia, poi in Europa e in America è in 
accordo con queste distanze, ed è pure in ac¬ 
cordo con i dati archeologici. Il nostro albero 
ha dunque buone probabilità di rappresentare 
l’evoluzione dell’uomo moderno. 

Non abbiamo interesse per la classificazione 
delle razze, 4 un’entità che sfugge a una defini¬ 
zione precisa, ma vogliamo ricostruire l’albero 
evolutivo o j filogenetico delle popolazioni” uma¬ 
ne. Il grande classificatore delle piante e degli 
animali, Linneo, lavorò prima della nascita del 
concetto di evoluzione. Come pressoché tutti i 
suoi contemporanei, egli credeva che le specie 
viventi fossero state create come tali. Si posso¬ 
no fare svariate classificazioni dello stesso ma¬ 
teriale e l’introduzione del calcolatore ha per¬ 
messo la cosiddetta tassonomia numerica , che fa¬ 
cilita il lavoro del classificatore. Ma i tassono¬ 
misti numerici che hanno sviluppato metodi 
di classificazione automatica non si sono posti 
problemi evolutivi: cercavano classificazioni di 
valore generale, un concetto difficile da defi¬ 
nire. Noi abbiamo preferito sviluppare metodi 
basati sulla teoria dell’evoluzione biologica, e il 
primo di essi è del 1963. :I1 principio sul quale 
si basa è che nel processo evolutivo una popo¬ 
lazione iniziale-spesso si divide in frazioni che 
occupano regioni diverse ed evolvono indi¬ 
pendentemente l’una dall’altra, differenzian¬ 
dosi l’una dall’altra tanto più, quanto maggio¬ 
re è il tempo di separazione. Il processo conti¬ 
nua generando l’albero evolutivo. 

La nostra prima ricostruzione filogenetica del- 
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l’evoluzione umana partendo dai dati genetici 
di popolazioni indigene moderne fu un suc¬ 
cesso, anche se non completo. L’albero rico¬ 
struito al calcolatore riunì le popolazioni dello 
stesso continente in gruppi continentali, mo¬ 
strando possibili relazioni reciproche di origi¬ 
ne fra continenti o gruppi. Esso indica, per 
esempio, che gli amerindi sono geneticamente 
simili agli asiatici dell’est, che sono infatti con¬ 
siderati, sulla base di altri criteri e dati antro¬ 
pologici, loro lontani cugini. Riconosce anche 
la somiglianza degli asiatici dell’est con gli abi¬ 
tanti dell’Australia e della Nuova Guinea. Gli 
europei sono posti in una posizione interme¬ 
dia tra gli africani e il resto del mondo. Questa 
posizione intermedia ha reso a lungo difficile 
riconoscere la prima scissione nell’albero evo¬ 
lutivo umano. All’inizio sembrava che essa se¬ 
parasse africani ed europei dal resto del mon¬ 
do. Invece, con i dati più recenti è chiaro che 
si sono prima separati gli africani da tutti gli 
altri, avvalorando l’ipotesi che l’uomo moder¬ 
no sia nato in Africa e in seguito si sia diffuso 
nel resto della Terra. Il successo del nostro la¬ 
voro non fu dunque completo, ma quasi; vi 
erano complicazioni diffìcili da capire, tren¬ 
tanni fa. Con il senno di poi, possiamo dire 
che i geni esaminati non erano sufficienti; ma 
vi sono alcuni altri motivi. 
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Un’enorme foresta 


Metodi diversi di costruzione degli alberi pos¬ 
sono dare risultati un po’ diversi per lo stesso 
gruppo di frequenze geniche. In seguito è sta¬ 
ta sviluppata una quantità di altri metodi e cia¬ 
scuno di essi fornisce risultati leggermente di¬ 
versi dagli altri. Vale la pena di indicarne subi¬ 
to una delle ragioni. La difficoltà di base è che 
gli alberi tra cui scegliere sono molto numero¬ 
si; in effetti, il loro numero cresce con una ve¬ 
locità vertiginosa, se aumenta il numero delle 
popolazioni in esame. La situazione più sem¬ 
plice è quella in cui si esaminano tre popola¬ 
zioni; se vogliamo individuarne la radice, dob¬ 
biamo scegliere fra tre alberi: 





Se prendiamo quattro specie, gli alberi possi¬ 
bili sono quindici; ignorando la radice, resta¬ 
no tuttavia tre alberi: 




(Dato che non si specifica la radice, la indichia¬ 
mo arrotondata). Con cinque popolazioni i 
due tipi di alberi sono 105 (con radice) e 15 
(senza radice); con dieci popolazioni, 34 milio¬ 
ni e 2 milioni. Con venti popolazioni il nume¬ 
ro di alberi è approssimativamente 8 seguito 
da 21 zeri, e 37 volte più piccolo se non tenia¬ 
mo conto della radice. Per essere sicuri di tro¬ 
vare l’albero migliore in base al criterio utiliz¬ 
zato dal metodo di analisi particolare che deci¬ 
diamo di scegliere, si dovrebbero in teoria esa¬ 
minare tutti gli alberi possibili (con l’eccezione 
di un metodo solo di analisi). Non volendo ri¬ 
nunciare a un’analisi completa di tutti gli albe¬ 
ri possibili, sarebbe difficile, anche con i calco¬ 
latori moderni, prendere in considerazione 
più di una dozzina di popolazioni. 

La situazione è ancora peggiore se si vuole uti¬ 
lizzare il metodo più soddisfacente in base ai 
dettami della statistica moderna: quello di mas¬ 
sima verosimiglianza. Il metodo ha un solo difet¬ 
to: i calcoli sono molto lunghi, anche con l’uso 
di calcolatori potenti. Il grande vantaggio è 
che esso permette un approccio veramente ri¬ 
goroso al problema dell’analisi dei dati: quello 
di fare un’ipotesi evolutiva precisa, e confron¬ 
tarla con i dati osservati. Possiamo allora otte¬ 
nere in modo completamente soddisfacente 
una misura della bontà ( verosimiglianza ) con la 
quale l’ipotesi scelta rappresenta i nostri dati. 
Se si vogliono verificare numerose ipotesi, il 
metodo permette anche di scegliere la miglio¬ 
re, poiché ci dà una misura della credibilità di 
ogni ipotesi. 



Velocità e meccanismi evolutivi: la sopravvivenza 
dei meglio adattati e dei più fortunati 


Nell’applicazione più semplice del metodo 
della massima verosimiglianza facciamo l’ipo¬ 
tesi che la velocità evolutiva sia la stessa in tutti 
i rami dell’albero. Nella sua approssimazione, 
Vaverage linkage, facciamo la stessa ipotesi. Ma 
se così non è, che cosa ci dobbiamo attendere? 
La domanda ci porta immediatamente a stu¬ 
diare i fattori evolutivi, dai quali dipende la 
velocità del cambiamento dei polimorfismi nel 
tempo. 

La genetica mode rna applicata alla teoria del- 
revóIuzioneTiir permesso di ricono scere qu at¬ 
tro fattori, evolutivi principali: la mutazione, / 
che produce i nuovi tipi genetici, la selezione t 
naturale, che sceglie coloro che meglio si adat¬ 
tano all’ambiente in cui vivono, la deriva geneti- $ 
ca. che è l’effetto del caso dovuto alle fluttua¬ 
zioni statistiche delle frequenze geniche da 
una generazione all’altra, e la migrazione di in- 0 
dividui da una popolazione alTaltra o da un 
luogo all’altro. Cominceremo dalla deriva ge¬ 
netica, il fattore più duro da digerire, poiché 
di norma a scuola non impariamo i princìpi, 
neanche i più basilari, del calcolo delle proba¬ 
bilità. Si tratta semplicemente dell’effetto delle 
fluttuazioni statistiche, inevitabili nel passag¬ 
gio da una generazione all’altra. Presso gli in¬ 
diani d’America, quasi il 100% degli individui 
è di gruppo sanguigno 0. Una spiegazione pos¬ 
sibile è che i primi immigranti fossero pochis¬ 
simi, e tutti di gruppo 0. Supponiamo che 
avessero preso origine da una popolazione 
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nella quale vi era il 50% di individui di grup¬ 
po 0, come è spesso il caso. Se i primi immi¬ 
granti dall’Asia all’America, da cui sono disce¬ 
si tutti gli indigeni americani, erano davvero 
pochi (diciamo una decina o meno), essi sareb¬ 
bero potuti, casualmente, essere tutti di grup¬ 
po zero. Con dieci immigranti, questa proba¬ 
bilità è pressappoco dell’uno per mille: picco¬ 
la, ma non trascurabile. A meno che vi siano 
state nuove mutazioni, o migrazioni di indivi¬ 
dui di un altro gruppo sanguigno (A, B o AB), 
successive alla prima colonizzazione, se tutti i 
primi colonizzatori fossero stati di gruppo 0, 

10 sarebbero anche tutti i loro discendenti. È 
un effetto statistico normale delle dimensioni 
demografiche di una popolazione; tanto più 
piccola la popolazione, tanto più grandi sono 
le possibili fluttuazioni casuali delle frequenze 
relative dei geni contenuti negli spermatozoi e 
nelle cellule uovo che formeranno la genera¬ 
zione successiva. E anche se tra i primi coloniz¬ 
zatori vi erano alcuni individui A e B, la loro 
eliminazione per effetto casuale può essere av¬ 
venuta in una generazione successiva alla pri¬ 
ma. 5 Quando, più tardi, il numero di individui 
che formano la popolazione diventa grande, le 
fluttuazioni casuali, cioè la deriva genetica, si 
manifestano ancora ma divengono meno im¬ 
portanti. 

11 nome di deriva genetica, dato alle fluttua¬ 
zioni statistiche delle frequenze dei geni, può 
confondere le idee, poiché sembra indicare 
una tendenza in una direzione particolare, ma 
la deriva non genera propensione verso l’au¬ 
mento di un tipo genetico o dell’altro; la sola 
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tendenza è verso rom oge neizzazio ne della po ¬ 
polazió ne, nel senso che, se la deriva genetica 
può agire liberamente senza che nuove muta¬ 
zioni o migrazioni reintroducano nuovi tipi 
genetici, la popolazione sarà alla fine compo¬ 
sta da un solo tipo. Ma, se osserviamo due po¬ 
polazioni identiche, in cui all’inizio vi sono va¬ 
ri tipi genetici, alla fine d’un processo di deri¬ 
va genetica saranno tutte e due omogenee, ma 
magari assolutamente diverse l’una dall’altra, 
essendo una delle due formata solo da un tipo 
genetico, e l’altra da un altro dei tipi presenti 
all’inizio. A differenza della selezione natura¬ 
le, la deriva genetica è cieca nei confronti del¬ 
l’esito evolutivo finale, che è sempre la com¬ 
pleta omogeneizzazione. Ma fino a quel mo¬ 
mento la frequenza dei tipi genetici di una po¬ 
polazione aumenta o diminuisce, del tutto ca¬ 
sualmente, a ogni generazione. 

È dovuta proprio alla deriva la sparizionejdei 
gruppi A e B in America? Non lo si sa con cer¬ 
tezza, ma dobbiamo considerare anche un’al¬ 
tra ipotesi: è possibile che invece ne sia stata 
responsabile la selezione naturale. Gli indivi¬ 
dui di gruppi differenti hanno spesso una di¬ 
versa resistenza a certe malattie. Per il sistema 
ABO, ciò è stato verificato in particolare per 
numerose malattie infettive. Ora, sembra che 
la sifìlide si sia sviluppata in Europa dopo il ri¬ 
torno di Cristoforo Colombo dall’America, ed 
è stato suggerito che essa fosse frequente in 
America, e fosse stata quindi portata in Euro¬ 
pa dai marinai spagnoli. Sembra in effetti che, 
propagatasi all’inizio in Spagna, sia passata in 
Francia e a Napoli durante le guerre tra Fran- 
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eia e Spagna e la conquista spagnola del sud 
dell’Italia, e poi al resto dell’Europa (perciò è 
stata anche chiamata mal francese e mal napolita¬ 
no). Vi sono dati che fanno pensare che anche 
attualmente gli individui di gruppo sanguigno 
zero siano più resistenti degli altri a questa 
malattia. Inoltre, ricerche compiute sulle mum¬ 
mie precolombiane (però non ancora ripetute 
o confermate con metodi più moderni) hanno 
fatto sospettare che i geni A e B esistessero, in 
America, qualche migliaio di anni fa. Se questi 
dati avranno conferma, si deve optare per 
un’ipotesi di selezione naturale, secondo cui la 
sifìlide sarebbe stata responsabile della spari¬ 
zione dei geni A e B in America. 

La scelta tra le due interpretazioni possibili, 
l’una basata sulla deriva genetica e l’altra sulla 
selezione naturale, è spesso difficile; ma ci vie¬ 
ne in aiuto il fatto che la deriva genetica in¬ 
fluenza tutti i geni, ben ché in direzioni e con 
ampiezz e diverse secondo le leg gi del caso, 
mentre Ta selezione naturale ag isce p revalen - 
te mente solo .su certi geni e in una. direzione 
preci sa. Vi sono situazioni demografiche par¬ 
ticolari: dimensioni ridotte della popolazione, 
o isolamento prolungato (cioè immigrazione 
scarsa o nulla), in cui è probabile, a priori, che 
la deriva genetica sia molto attiva. Nel caso di 
isole, come la Sardegna, o di popolazioni isola¬ 
te, come i baschi (di cui avremo occasione di 
parlare di nuovo), si vedono deviazioni impor¬ 
tanti dal resto d’Europa per numerosi geni. Vi 
è buona probabilità che vi siano stati in ambe¬ 
due i casi, in passato, periodi in cui la popola¬ 
zione era scarsa e l’immigrazione ridotta o as- 
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sente, creando così condizioni per cui la deriva 
genetica è stata particolarmente attiva. Ma ciò 
non esclude che alcuni dei loro geni possano 
essere stati influenzati anche dalla selezione 
naturale. In Sardegna abbiamo alcuni esempi 
chiarissimi in cui un fattore selettivo, la mala¬ 
ria, ha causato l’aumento di certe anemie ere¬ 
ditarie. 

Le mutazioni sono cambiamenti fortuiti in un 
edificio' molecolare adattato a una o più fun¬ 
zioni precise da una lunga storia selettiva. Per¬ 
ciò è poco probabile che una mutazione che al¬ 
tera questo edificio sia vantaggiosa per l’orga¬ 
nismo: spesso è nociva, causa di malattia o di 
morte. La selezione naturale elimina, presto o 
tardi, tutte le mutazioni nocive. Ma ce ne sono 
molte che non fanno né bene né male all’orga¬ 
nismo, o quasi: esse sono selettivamente neutre. 
Queste muta zioni hanno maggiore possibilità 
di espandersi in una popolazione sotto fazio¬ 
ne della dérivà. Se la' selezione naturale è For¬ 
te, il processo di sostituzione di un gene av¬ 
vantaggiato selettivamente può richiedere sol¬ 
tanto qualche migliaio d’anni, com’è successo 
in Europa e in parte dell’Africa per la capacità 
di utilizzare lo zucchero del latte (il lattosio) 
negli adulti. I bambini utilizzano bène iT latto¬ 
sio del latte, ma perdono questa capacità verso 
i tre o quattro anni, quando hanno smesso di 
nutrirsi di latte materno. Presso le popolazioni 
che hanno imparato ad allevare pecore, capre, 
mucche e altri animali, inclusi i cammelli, in 
cui gli adulti continuano a nutrirsi di latte fre¬ 
sco, vi è stata una selezione in favore del tipo 
genetico che permette all’adulto di conservare 
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la capacità di utilizzare il lattosio. Questo pro¬ 
cesso selettivo non può avere richiesto più di 
cinque o diecimila anni, perché gli animali do¬ 
mestici prima non esistevano. Le popolazioni 
per le quali questa abitudine è particolarmen¬ 
te importante sono quelle dell’Europa setten¬ 
trionale e alcune di pastori africani: tra esse 
quasi il 100% degli individui possiede il nuovo 
tipo genetico che permette agli adulti di utiliz¬ 
zare il lattosio e che invece manca o è raro al¬ 
trove. Ma di solito il vantaggio di una mutazio¬ 
ne dovuto alla selezione naturale è più mode¬ 
sto, e il processo selettivo è quindi più lento. 
Nella maggior parte dei casi, alla fine di un 
processo selettivo la frequenza del tipo geneti¬ 
co favorito raggiunge il 100%, pur partendo 
da una frequenza iniziale che può essere pic¬ 
colissima, magari di un solo individuo portato¬ 
re della prima mutazione in tutta una popola¬ 
zione. Ma in altri casi il processo selettivo può 
arrestarsi prima di raggiungere il 100% e la 
frequenza genica può stabilizzarsi a un livello 
intermedio tra lo 0 e il 100%. La mutazione 
responsabile di una malattia, un tipo di fibrosi 
cistica più frequente nell’Europa settentriona¬ 
le, si è forse prodotta una sola volta, è aumen¬ 
tata nella popolazione, ma l’aumento si è arre¬ 
stato a una frequenza bassa. Se questa malattia 
avesse potuto diffondersi a tutta la popolazio¬ 
ne, saremmo tutti ammalati gravemente e la 
popolazione cesserebbe di esistere. Evidente¬ 
mente ciò non accade poiché la selezione natu¬ 
rale esercita un controllo automatico che man¬ 
tiene bassa la frequenza della malattia. 
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La selezione naturale è la conseguenza del fat¬ 
to che vi sono differenze di mortalità e di fe¬ 
condità fra tipi genetici diversi. Per esempio, 
individui colpiti da una malattia genetica (cioè 
strettamente ereditaria) che li fa morire prima 
di riprodursi non possono contribuire alla 
successiva generazione; una malattia genetica 
siffatta scompare completamente dalla popo¬ 
lazione, se non viene continuamente prodotta 
da nuove mutazioni. Se la probabilità che que¬ 
sti individui muoiano prima di riprodursi è 
più grande dello 0%, la malattia può raggiun¬ 
gere livelli più alti nella popolazione, che ven¬ 
gono predetti da semplici formule matemati¬ 
che. La mortalità non è l’unico fattore: conta 
anche la fecondità. Conoscendo fecondità e 
mortalità dei tipi genetici prodotti da un gene 
è possibile prevedere matematicamente l’effet¬ 
to della selezione naturale. 6 
È ragionevole chiamare più adatto a un certo 
ambiente un tipo genetico che ha una minore 
mortalità (e/o maggiore fecondità) di un altro 
tipo, sempre sottintendendo in quel determi¬ 
nato ambiente (è raro che un tipo sia meglio di 
un altro in tutti gli ambienti possibili). Un tipo 
del genere sarà favorito dalla selezione natu¬ 
rale. Questa considerazione conduce a un mo¬ 
do di dire, spesso condensato nell’espressione: 
« La selezione naturale è la sopravvivenza del 
più adatto », che fa spesso cadere in una tauto¬ 
logia, se non si sta attenti, poiché alla doman¬ 
da su chi sono « i più adatti » alcuni rispondo¬ 
no: «I favoriti dalla selezione naturale». In 
realtà non vi è tautologia, poiché sono certe 
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condizioni demografiche misurabili (si veda la 
nota 6), e riassunte nell’espressione «valore 
selettivo o riproduttivo di un tipo genetico», 
quelle che rendono quel tipo genetico favorito 
o no dalla selezione naturale. Il fatto di chia¬ 
marlo, o meno, più adatto è solo una questio¬ 
ne di comodo. 


La selezione in favore degli ibridi 

Soprattutto nel secolo scorso, si dava molta im¬ 
portanza alla « purezza » della razza. Ciò acca¬ 
de ancora per quanto riguarda gli animali do¬ 
mestici: piace all’allevatore che i suoi animali 
siano omogenei. I concorsi per cani e gatti fis¬ 
sano un ideale di perfezione estetica (spesso 
assai arbitrario), al quale ci si deve avvicinare il 
più possibile. È un gioco biologicamente ri¬ 
schioso, dal momento che, come tutti gli alle¬ 
vatori sanno, perseguendo la purezza genetic a 
di un dato ceppo con matrimoni ripetuti tra 
parenti stretti, come padre-figlia o fratello-so¬ 
rella, la resiste nza all e malatt ie e la fecondità , 
come pure molti altri caratteri desiderabili, 
possono scendere a un livello pericolosamente 
bas so. 

In generale, converrebbe ricercare il contra¬ 
rio: gli animali di qualsiasi specie, incluso l'uo¬ 
mo, hanno maggiori possibilità di possedere 
livelli elevati di caratteri importanti come la 
resistenza alle malattie, la fecondità, l’intelli¬ 
genza, ecc., se sono geneticame nte misti. Si 
parla infatti di '.vigore degli ibridi ]Se ci si riferi- 
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sce a un gene in particolare, si parla di vantag¬ 
gio dell’eterozigote, come vedremo in seguito. 
Conosciamo la causa del vantaggio dell’etero- 
zigote in parecchie situazioni. Gli eterozigoti 
per talassemia (chiamata anche microcitemia o 
anemia mediterranea, molto frequente in cer¬ 
te zone della Sardegna e a Ferrara) sono prati¬ 
camente normali sul piano clinico, ma sono 
più resistenti a un tipo di malaria molto peri¬ 
coloso. Se ne trovano frequenze abbastanza 
elevate dove esso era molto diffuso. L’omozi- 
gote con il gene talassemico muore a causa di 
un’anemia che al giorno d’oggi può essere cu¬ 
rata, benché con difficoltà talvolta estreme 
(con molte trasfusioni, o meglio con il trapian¬ 
to di midollo osseo sano). In assenza di mala¬ 
ria, il gene non porta alcun vantaggio e non è 
quasi mai presente; ma dove la malaria era 
grave, fino a poco tempo fa, si trova ancor og¬ 
gi fino al 20% di eterozigoti. L’anemia falci¬ 
forme è un’altra malattia ereditaria in cui l’ete- 
rozigote è clinicamente sano, ma è più protet¬ 
to contro la malaria dell’omozigote normale. 
Essa è diffusa soprattutto in Africa, in Arabia 
e in India. Le mutazioni talassemica e falcifor¬ 
me non possono divenire maggioritarie per¬ 
ché la popolazione non riuscirebbe più a ri¬ 
prodursi normalmente; in pratica esse non ol¬ 
trepassano la frequenza fissata da un equili¬ 
brio delicato tra il vantaggio selettivo dell’ete- 
rozigote rispetto ai due omozigoti. 

La selezione naturale può quindi operare va¬ 
riazioni rapide della frequenza genica, tanto 
più rapide quanto più forte il divario di resi¬ 
stenza o di fertilità tra due o più tipi genetici 
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in competizione. Essa porta di solito alla sosti¬ 
tuzione di un gene: la forma «vecchia», cioè 
antecedente o ancestrale, viene sostituita da 
una forma diversa, «nuova», cioè apparsa in 
una popolazione a causa di una nuova muta¬ 
zione. Ma, in presenza di un vantaggio dell’e- 
terozigote rispetto ai due omozigoti corrispon¬ 
denti, la selezione naturale manterrà il gene in 
una condizione di equilibrio intermedio tra la 
scomparsa della forma vecchia e la sua sostitu¬ 
zione con quella nuova. 

Tuttavia nel passaggio da una generazione al¬ 
l’altra è in gioco anche l’azione del caso, la de¬ 
riva genetica, che troveremo sempre, anche 
nelle popolazioni molto grandi, ma che è par¬ 
ticolarmente forte se la popolazione è piccola 
o ha subito in precedenza una « strozzatura » 
demografica. La deriva può anche causare la 
sparizione o il successo totale di un tipo gene¬ 
tico, naturalmente entro i limiti permessi dalla 
selezione naturale. 

Non abbiamo finora parlato della mutazione, 
se non per dire che essa provvede le novità, il 
materiale cioè su cui agiscono la selezione na¬ 
turale e la deriva. La mutazione è d i s olito un 
fenomeno raro, ma questo non diminuisce la 
sua importanza; aggiunge, però, un altro mec¬ 
canismo casuale nell’evoluzione, poiché il ma¬ 
nifestarsi o meno di una mutazione può avere 
una grande rilevanza evolutiva. 

Alcune mutazioni segnano eventi eccezionali, 
anche se non sempre li determinano. Fu pro¬ 
babilmente una mutazione sola a determinare 
il passaggio dalla simmetria bilaterale (la corri¬ 
spondenza speculare fra metà destra e sini- 
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stra, quale si trova in quasi tutti gli organismi) 
a quelle a 3, 4, 5 o più assi, come si trovano in 
molti fiori, e anche tra gli animali (per esem¬ 
pio, gli echinodermi). Sappiamo che con una 
mutazione sola il moscerino classico degli stu¬ 
di di genetica, la Drosophila, può passare da 
due a quattro ali, una modificazione che negli 
insetti separa i ditteri dagli imenotteri. Pochis¬ 
sime mutazioni hanno effetti così notevoli. Ma 
molte singole mutazioni possono marcare la 
differenza fra salute e una particolare malat¬ 
tia. L’insorgere di queste mutazioni si può 
considerare un fenomeno casuale, e di nuovo 
vediamo il caso fare il suo ingresso in biolo¬ 
gia. 

La concezione darwiniana dell’evoluzione per 
sopravvivenza dei meglio adattati dev’essere dun¬ 
que integrata notando anche l’importanza del 
caso, che il genetista Motoo Kimura ha sinte¬ 
tizzato nell’espressione sopravvivenza dei più 
fortun ati. In pratica, quindi, l’evoluzione e la 
sopravvivenza non soltanto dei tipi genetici 
più adatti, ma anche di quelli che hanno avuto 
più fortuna. 


Geni che variano poco e geni che variano molto 
da una popolazione all’altra 

La velocità evolutiva sembra cambiare molto 
da un gene all’altro, ma non abbiamo misura¬ 
zioni dirette. Non conosciamo la variazione di 
un gene nel tempo, perché non sappiamo qua¬ 
le fosse la sua frequenza, diciamo, centomila 
anni fa. Ma abbiamo una buona conoscenza 
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della sua variazione nello spazio. Vi è sempre 
una connessione abbastanza stretta tra la va¬ 
riazione temporale e quella spaziale. 

Se conosciamo le dimensioni demografiche 
delle popolazioni umane lungo tutta la storia 
della specie, e i loro movimenti geografici a 
partire dall’origine dell’uomo, se sappiamo 
quali geni sono o no soggetti alla selezione na¬ 
turale e, se lo sono, perché, allora possiamo 
predire l’entità della loro variazione geo¬ 
grafica e storica. Sotto deriva genetica ci atten¬ 
deremo in media la stessa variazione per qual¬ 
siasi gene, poiché la causa della variazione (le 
dimensioni demografiche della popolazione) è 
naturalmente la medesima per tutti i geni. Pe¬ 
rò è casuale se e quale gene varia di più o di 
meno per effetto della deriva. La selezione na¬ 
turale, se è presente, può avere un effetto im¬ 
portante, e può sia ridurre sia aumentare in 
modo notevole la velocità evolutiva in rappor¬ 
to a quella che ci si attende in base alla sola de¬ 
riva. Ma vi sono geni per i quali sembra ragio¬ 
nevole escludere che siano soggetti alla sele¬ 
zione naturale. Per esempio, possiamo preve¬ 
dere, in base alla conoscenza del loro DNA, 
che certi geni hanno perduto la loro funziona¬ 
lità. Ce ne accorgiamo perché mutazioni nella 
loro struttura impediscono il loro funziona¬ 
mento: per esempio, mutazioni di un gene che 
produce una proteina possono impedire com¬ 
pletamente o quasi la produzione di tale pro¬ 
teina normale e funzionante. Sono chiamati 
pseudogeni, ma sarebbe meglio chiamarli geni 
silenziosi. Essi non possono essere influenzati 
direttamente dalla selezione naturale, ma es- 
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sendo più direttamente soggetti alla deriva ci 
aiutano a misurarne l’intensità. 

Altri fattori evolutivi possono limitare l’effetto 
della deriva. Vi sono quasi sempre scambi ge¬ 
netici per migrazione, spesso reciproca e mag¬ 
giore tra i vicini più prossimi, tra villaggi o cit¬ 
tà vicine. Questa migrazione tende a ridurre la 
variazione genetica fra villaggi o fra città. Se 
essa fosse assai grande, non vi sarebbe alcuna 
differenza tra i villaggi, le nazioni, i continen¬ 
ti; ma evidentemente la migrazione esistente 
non basta a eliminare tutte le differenze gene¬ 
tiche tra le popolazioni, giacché ne troviamo 
spesso di importanti. Anche la frequenza con 
cui avvengono le mutazioni è importante. Se la 
frequenza di mutazione di un gene è grande, 
si trovano molte forme differenti di esso. 

Tra i geni che presentano la maggiore varia¬ 
zione spaziale vi sono quelli che producono le 
immunoglobuline (gli anticorpi , che hanno 
una parte molto importante nella difesa con¬ 
tro le malattie infettive). Dato che vi sono dif¬ 
ferenze importanti nella distribuzione geo¬ 
grafica di queste malattie, sembra normale che 
gli anticorpi che ci proteggono, e dunque i ge¬ 
ni che li codificano, differiscano da una regio¬ 
ne del mondo all’altra. Ci si attenderebbe qui 
una situazione ben diversa da quella prodotta 
dalla deriva, cioè dal caso, poiché evidente¬ 
mente la selezione naturale è qui molto impor¬ 
tante. Ma la grande varietà delle malattie in¬ 
fettive, e quella dei geni che ci proteggono, 
reintroducono il fattore caso dalla porta se¬ 
condaria. Le malattie infettive sono in conti¬ 
nuo cambiamento, a causa della variazione 
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della virulenza dei batteri, dei virus, dei paras¬ 
siti che le trasmettono. In questo modo l’ effe t¬ 
to selettivo può diventare paragonabile a que l¬ 
lo della deriva, nel senso che il caso rientra in 
scena a causa della variazione più o meno ca¬ 
suale degli agenti di malattie infettive, senza 
rapporto con l’azione delle dimensioni della 
popolazione. È facile comprendere, dunque, 
che i risultati dell’analisi evolutiva ottenuti con 
le immunoglobuline sono qualitativamente si¬ 
mili a quelli che si ottengono studiando la de¬ 
riva. Lo stesso vale per un altro gruppo di geni 
molto importanti, alcuni dei quali presentano 
una variazione geografica simile a quella delle 
immunoglobuline: i geni HLA, anch’essi coin¬ 
vo lti nella di fesa immunitaria. 

(Tgen i HLA/presentano una grande varietà di 
torme genetiche; di queste, alcune hanno po¬ 
ca variabilità geografica, altre ne hanno molta. 
La maggiore variazione degli HLA è stata os¬ 
servata presso molti gruppi indigeni dell’A¬ 
merica meridionale, in generale le popolazio¬ 
ni che mostrano la più grande variazione nello 
spazio. In quasi tutte le altre popolazioni del 
mondo si trova sempre un grande numero di 
alidi (le diverse forme dei geni HLA), ma nel¬ 
l’America meridionale il numero osservato in 
ciascuna popolazione è minore. Inoltre, in 
questo continente una forma di HLA molto 
rara altrove può raggiungere una frequenza 
alta in una particolare popolazione, mentre in 
un’altra popolazione non distante dalla prima 
si trova un’altra forma di HLA a frequenza in¬ 
solitamente elevata. Non è facile escludere la 
possibilità che queste frequenze alte in certe 
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popolazioni siano dovute a condizioni partico¬ 
lari di selezione naturale (per la presenza loca¬ 
le di malattie infettive rare altrove); ma sem¬ 
bra più probabile, in base a quanto si osserva 
anche per gli altri geni, che si tratti di un effet¬ 
to della deriva genetica. 

Nel predire la velocità evolutiva di un gene vi 
sono, dunque, problemi complessi. Lo studio 
dettagliato di una popolazione può comunque 
aiutare a riconoscere se la variazione sia larga¬ 
mente di natura fortuita a causa della deriva 
genetica o effetto di selezione naturale variabi¬ 
le casualmente, poiché le leggi della casualità 
sono ben conosciute e la possibilità di esamina¬ 
re molti geni ci aiuta a capire. 

Al contrario, vi sono geni che variano pochis¬ 
simo da una popolazione all’altra. È probabile 
che in questo caso la selezione avvantaggi l’ete- 
rozigote e tenda a stabilizzare le frequenze del 
polimorfismo, e dunque a eliminare o ridurre 
la sua evoluzione. 

Talvolta un’uguaglianza superficiale nasconde 
una grande eterogeneità. Nelle zone malari¬ 
che la talassemia è frequente, ma vi è una gran 
varietà di forme talassemiche, come ha dimo¬ 
strato l’analisi molecolare. La distribuzione 
geografica di ciascuna di esse, l’analisi in pro¬ 
fondità di altri fatti genetici che accompagna¬ 
no le talassemie, le conoscenze storiche delle 
regioni ove sono diffuse permettono di asso¬ 
ciare alcuni di questi tipi genetici particolari a 
migrazioni note, come quella fenicia e greca 
nel Mediterraneo e quelle polinesiane nel Pa¬ 
cifico. 

La maggior parte dei geni ha variazione geo- 
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grafica intermedia tra quella più elevata dei 
geni connessi con l’immunità contro le malat¬ 
tie infettive e quella ridotta che è caratteristica 
di alcuni geni che mostrano il vantaggio degli 
eterozigoti. È probabile che i polimorfismi a 
variazione geografica intermedia siano seletti¬ 
vamente neutri o quasi, e quindi che la loro 
evoluzione sia dovuta largamente a deriva ge¬ 
netica. Infatti la loro variazione è di un livello 
paragonabile a quello che ci si attenderebbe 
sulla base della nostra pur scarsa conoscenza 
della demografia dell’uomo moderno negli ul¬ 
timi centomila anni. 


Costanza della velocità evolutiva media 

Il nostro compito sarebbe enormemente facili¬ 
tato se potessimo essere sicuri che la velocità 
evolutiva, calcolata sulla media di molti geni, 
sia la stessa per i diversi rami dell’albero evolu¬ 
tivo. Abbiamo dato qualche idea sui fattori che 
possono influenzare la velocità evolutiva. Vi è 
modo di controllare se la situazione sia vera¬ 
mente semplice come in questa ipotesi? 

In questo capitolo si è vista una tabella che il¬ 
lustra le distanze genetiche tra i continenti, da 
cui si vede che l’Africa è il continente genetica- 
mente più lontano dagli altri. In effetti, la di¬ 
stanza tra l’Africa e gli altri quattro continenti 
è quasi il doppio, in media, di quella tra l’O¬ 
ceania e gli altri tre (21,1 ± 1,7 contro il 12,7 
± 1,4; le quantità dopo il ± sono l’errore stan¬ 
dard delle due medie, e ci dicono in questo ca¬ 
so che la differenza tra esse è ben al di là del- 
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l’errore statistico). Le altre distanze sono tutte 
più piccole. Vedremo in seguito che vi è un’ec¬ 
cellente ragione storica che può spiegare que¬ 
sto fatto. Per esaminare il problema della co¬ 
stanza della velocità evolutiva, consideriamo le 
distanze genetiche tra l’Africa e gli altri conti¬ 
nenti, che sono le più grandi: 


24,7 

con 

l’Oceania 

20,6 

con 

l’Asia 

16,6 

con 

l’Europa 

22,6 

con 

l’America. 


È chiaro che la distanza minore è tra l’Africa e 
l’Europa, seguita da quella tra l’Africa e l’Asia. 
Se la velocità evolutiva fosse veramente costan¬ 
te, ci si attenderebbe che i quattro valori fosse¬ 
ro gli stessi, salvo naturalmente la variazione' 
statistica (si veda la nota 7). 

La distanza con l’Europa è in effetti abnorme¬ 
mente piccola. La spiegazione più semplice è 
che tra i due continenti, che sono assai vicini, 
vi siano stati scambi genetici importanti, cioè 
migrazioni probabilmente in entrambe le dire¬ 
zioni. Anche l’Asia, l’altra vicina dell’Africa, è 
pure geneticamente più vicina all’Africa del¬ 
l’America o dell’Oceania, sebbene meno del¬ 
l’Europa. Si osserva lo stesso fenomeno para¬ 
gonando le distanze genetiche dell’Oceania 
con gli altri tre continenti: di nuovo la distanza 
minore è tra i due continenti che sono più vici¬ 
ni geograficamente: l’Oceania e l’Asia. Lo stes¬ 
so è vero anche per l’ultimo confronto possibi¬ 
le: l’Asia e l’America sono i due continenti 
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geograficamente (anche storicamente) e gene¬ 
ticamente più vicini. 

L’aspettativa di una velocità di evoluzione co¬ 
stante non è dunque soddisfatta in modo esat¬ 
to, ma lo scarto non è grande. La causa dev’es¬ 
sere lo scambio genetico tra popolazioni, che 
altera le distanze genetiche di alcune di esse, 
riducendo quelle tra popolazioni che hanno 
avuto scambi migratori importanti. La migra¬ 
zione è quasi sempre limitata a distanze geo¬ 
grafiche abbastanza piccole, ma in periodi lun¬ 
ghi può riflettersi anche sulle distanze mag¬ 
giori e il problema è interessante e complicato, 
tanto da meritare una digressione. 


Piccole e grandi migrazioni 

L’uomo si muove e si sposta per tutta la vita . 
Per la maggior parte della sua storia, egli è sta¬ 
to cacciatore e raccoglitore; poi, negli ultimi 
diecimila anni è diventato agricoltore e alleva¬ 
tore. I territori di caccia non erano di solito 
molto lontani l’uno dall’altro e probabilmente 
non cambiavano di frequente. Presso i pigmei 
africani il territorio di caccia è l’eredità del 
gruppo (la « banda di caccia ») alla quale ogni 
marito ha il diritto di aggiungere quello della 
moglie. Ci sono quindi buone ragioni per 
«sposarsi lontano», una regola pigmea che, 
oltre al vantaggio economico di espandere la 
propria sfera d’influenza, diminuisce anche la 
probabilità di un matrimonio con un parente 
troppo stretto. Come quasi tutti i popoli a eco¬ 
nomia primitiva, i pigmei evitano di sposarsi 
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con i primi cugini, ma non tengono conto dei 
legami di parentela più lontani. Le attività di 
caccia e raccolta richiedono una mobilità un 
po’ superiore a quella dei contadini; ma, alme¬ 
no a giudicare dai dati ottenuti attualmente in 
Africa, la differenza non è grande. Quanto 
agli allevatori di bestiame, essi si spostano tal¬ 
volta dall’estate all’inverno su distanze a volte 
grandi, cinquecento o mille chilometri, ma per 
queste migrazioni stagionali utilizzano quasi 
sempre gli stessi pascoli, anno dopo anno (la 
transumanza). Non si tratta quasi mai di un 
nomadismo che comporti una « passeggiata a 
caso». Questi cambiamenti di residenza per 
ragioni di « lavoro » continuano ancora, ma 
oggi sono piuttosto individuali che di gruppo. 
Tuttavia vi sono e vi sono state, probabilmente 
per decine di migliaia di anni, anche altre cau¬ 
se di spostamento: per partecipare a mercati, a 
feste, ecc. Una ragione di cambiamento perma¬ 
nente di residenza è il matrimonio, poiché al¬ 
meno uno dei coniugi, più spesso la donna, 
deve spostarsi per unirsi all’altro; vi sono poi 
altre cause, come per esempio il lavoro, ma 
salvo che nell’ultimo secolo, in cui si è assistito 
alla moltiplicazione dei mezzi di trasporto, i 
movimenti sono limitati. Tra i pigmei gli spo¬ 
stamenti da un accampamento all’altro richie¬ 
dono uno o pochi giorni di viaggio. Un giorno 
di viaggio a piedi vuol dire trenta o quaranta 
chilometri, e venti se si è carichi. 

Dal punto di vista genetico gli spostamenti im¬ 
portanti sono i cambiamenti di residenza per¬ 
manenti, soprattutto di un’intera famiglia, e 
ancor più lo spostamento che accompagna il 
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matrimonio. I dati migliori che abbiamo per la 
distanza media tra i luoghi di nascita del mari¬ 
to e della moglie indicano: 

1) 30+50 km per i cacciatori-raccoglitori delle 
aree tropicali (probabilmente distanze molto 
più grandi ma sconosciute per quelli che, co¬ 
me gli eschimesi, occupano regioni artiche a 
densità di popolazione molto bassa); 

2) 10+20 km per gli agricoltori delle regioni 
africane a bassa densità di popolazione; 

3) 5+10 km per gli agricoltori europei degli 
ultimi secoli. 


Aggiungiamo pure che oggi la distanza media 

mentando con una velocità c r escente dalla me¬ 
tà del secolo scorso, grazie alla costruzione 
delle ferrovie e all’introduzione degli altri 
mezzi moderni di trasporto. 

Questa « piccola » migrazione di natura indivi¬ 
duale o familiare è molto frequente, ma di so¬ 
lito limitata a piccole distanze. Essa è la causa 
principale della relazione tra distanza geo¬ 
grafica e dis tanza genetica, che (come abbiamo 
visto ììel capitolo precedente) mostra impor¬ 
tanti regolarità comuni a tutti i continenti, ma 
anche differenze quantitative tra regioni di¬ 
verse. La piccola migrazione non ci aiuta però 
a spiegare le differenze tra continenti, che de¬ 
vono la loro esistenza all’accumulo di molte 


« piccole » migrazioni, oppure a « grandi » mi¬ 
grazioni, responsabili di colonizzazioni di ter¬ 
ritori nuovi magari a grande distanza. 

Le grandi migrazioni sono un fenomeno com¬ 
pletamente diverso dalla piccola migrazione. 
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Esse sono eventi tendenzialmente rari, che 
hanno avuto una grande influenza nella storia 
della specie. Sono migrazioni spesso ripetute 
di gruppi di individui, piccoli o grandi, che 
vanno a stabilirsi in un posto nuovo, talvolta 
molto lontano dal luogo di origine. Possiamo 
chiamarle colonizzazion i. Ne conosciamo nu¬ 
merosi esempi storici: le colonizzazioni greca e 
fenicia del Mediterranep] qujella.bianca .deÌÌ’A- 
menaC , 'ttelTAustraìi a > dell’ Africa pi qridiona - 
le; la colonizzazione cinese del su d-est asiat ico. 
In tempi quasi storici, quella malese-polinesia¬ 
na nel Pacifico e nell’Oceano Inaiano. Prima 
dell’iniziò della storia ci sono stati sicuramente 
molti esempi di questo genere, e ne mostrere¬ 
mo qualcuno che non era conosciuto prima 
delle nostre ricerche genetiche. 

In tempi storici le colonizzazioni sono organiz¬ 
zate e a stimolarle è il sovrap popolam entn del¬ 
la regione d’origine. Altre volte si è trattato di 
gruppi sociali che migravano per sottrarsi a 
pericoli di persecuz ione, per esempio religio¬ 
sa. Car es tie e guerre sono state altre cause di 
eventi del genere. Quando vi è una crescita 
dem ogr afica, si può verificare una supersatu- 
razióne della colonia, che conduce inevitabil¬ 
mente a ulteriori migrazioni. Per esempio, il 
nord dell’America è stato occupato, all’inizio 
del Seicento, solo sulla costa orientale, e l’e¬ 
spansione verso la costa occidentale ha richie¬ 
sto più di due secoli. La ripetizione del ciclo 
crescita-migrazione nelle nuove regioni occu¬ 
pate può portare a grandi espansioni, che pos¬ 
sono durare per secoli o millenni e occupare 
territori vastissimi. 
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Vedremo nel capitolo 4 che queste espansioni 
hanno formato strutture molto caratteristiche, 
sulla carta geografica dei geni. L’approccio 
geografico allo studio della variazione genetica 
è assai diverso dall’approccio con gli alberi 
evolutivi, e ha creato problemi nuovi. Nello 
studio degli alberi si sceglie un piccolo nume¬ 
ro di popolazioni e ci si pone la questione delle 
loro origini storiche. Dato che tutti gli uomini 
sulla Terra hanno un’origine comune, ci si 
può attendere che tutte discendano da una 
stessa popolazione, che è cresciuta molto di 
numero e ha cominciato a diffondersi e fram¬ 
mentarsi partendo dal punto di origine. Que¬ 
sta diffusione ha fatto sì che la popolazione si 
espandesse ad altri continenti e, alla fine, a tut¬ 
to il mondo. Il passaggio da un’area geografica 
ad altre abbastanza isolate dalla prima può 
portare discontinuità nel processo di diffusio¬ 
ne, fissioni che possono essere l’analogo fisico 
delle ramificazioni di un albero. 

La natura di un processo di diffusione sugge¬ 
risce che le popolazioni vicine siano probabil¬ 
mente destinate ad avere molti scambi genetici 
più o meno reciproci, dovuti a piccole o gran¬ 
di migrazioni. Queste mescolanze fra rami 
possono rendere il modello di un albero a ra¬ 
mificazioni successive troppo semplice per 
rappresentare il processo evolutivo dell’uomo. 
In effetti, alcuni metodi di ricostruzione degli 
alberi vi si prestano meno di altri, essendo 
molto soggetti all’effetto delle mescolanze. Es¬ 
si sono, comunque, utili per identificarle. 

Un controllo importante della validità della ri- 
costruzione dell’albero evolutivo è se tutti i ge- 
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ni o i caratteri che si possono impiegare a que¬ 
sto stesso fine portano al medesimo risultato. 
Se vi sono differenze, bisogna poterle spiegare 
in modo ragionevole. In generale, prove stati¬ 
stiche della stabilità dei risultati, per esempio 
con classi diverse di polimorfismi, come grup¬ 
pi sanguigni, enzimi, DNA, ecc., hanno mo¬ 
strato che gli alberi ricostruiti sono più o meno 
sempre gli stessi. Alcuni rami possono essere 
meno chiaramente riproducibili di altri, a cau¬ 
sa dell’insufficienza di popolazioni o di geni 
esaminati. Ma gruppi di geni completamente 
diversi, se abbastanza numerosi, danno alberi 
molto simili o identici. I polimorfismi genetici 
maggiormente noti (che abbiamo chiamato clas¬ 
sici) vengono studiati direttamente sulle protei¬ 
ne o in generale sui prodotti dei geni, anziché 
direttamente sui geni stessi. I polimorfismi più 
moderni, utilizzati dopo il 1981-82, permetto¬ 
no lo studio diretto dei geni (cioè del DNA). 
Essi presentano molti vantaggi, rispetto a 
quelli classici, e un solo svantaggio, e cioè che 
finora sono stati studiati su poche popolazioni, 
mentre dei più vecchi si conoscono dati su 
centinaia e migliaia di popolazioni diverse. 
Restano comunque ancora alcuni problemi 
pratici da risolvere, per ricostruire l’evoluzio¬ 
ne dell’uomo attraverso lo studio degli esseri 
viventi, e anche di quelli fossili. Dedichiamo il 
prossimo capitolo all’analisi dei problemi che 
derivano sia dal confronto dei dati ottenuti 
con polimorfismi diversi, sia dai risultati degli 
studi archeologici che possono aiutarci a rico¬ 
struire il passato con altri mezzi. 
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3 

LA LEGGENDA DELL’ÈVA AFRICANA 


Vivo in California da 25 anni, ma devo ancora 
sforzarmi per ricordare che, qui, l’insegna¬ 
mento della teoria dell’evoluzione non è libe¬ 
ro. L’informatica avanza a grande velocità, si 
costruiscono gli aerei più sofisticati del mon¬ 
do, ma una grande fetta della popolazione im¬ 
para ancora la storia dell’umanità sulla base di 
un’interpretazione letterale della Bibbia. I mo¬ 
vimenti religiosi fondamentalisti sono molto 
forti e vorrebbero abolire l’insegnamento del¬ 
l’evoluzionismo; non potendolo fare, cercano 
di limitarlo e chiedono che, come minimo, si 
presenti anche la loro verità, la creazione, e le 
si dedichi la medesima quantità di tempo. Per 
molti nordamericani, il mondo è stato creato 
nell’anno 4004 prima di Cristo; per queste 
stesse persone il nostro lavoro è evidentemen¬ 
te assurdo e con ogni probabilità blasfemo. 

La fede religiosa può rendere l’uomo capace 
di qualsiasi sacrificio, compreso quello della vi¬ 
ta e delle proprie idee. La probabilità di con¬ 
vertire alla teoria dell’evoluzione un credente 
fondamentalista mi sembra troppo piccola 
perché valga la pena di dedicarvi uno sforzo, 
almeno in questa sede. Partiremo comunque 
ammettendo che vi è stata evoluzione e che 
tutte le persone senza pregiudizi accettano fa- 
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cilmente quest’idea. Bisogna dire che, anche 
se davvero tutto il mondo fosse stato creato nel 
4004 a.C., non potremmo comunque essere 
più gli stessi di allora. In 6000 anni non può 
essere avvenuta molta evoluzione, poiché è 
lenta; però è inesorabile. 

In questo capitolo vedremo l’estensione degli 
studi a marcatori (sinonimo di polimorfismi) 
più potenti di quelli considerati finora, ma sui 
quali possediamo un numero minore di dati. 
Ve ne sono comunque abbastanza per giunge¬ 
re a conclusioni importanti e per studiare il 
comportamento di diversi modi di ricostruzio¬ 
ne degli alberi evolutivi. Queste differenze ci 
danno altre informazioni interessanti. 


Chi è l’uomo moderno 

Lo studio di un gene compiuto sul suo DNA, 
o, se questo è il caso, sulla proteina che il gene 
produce, mostra che nelle varie specie oggi vi¬ 
venti si sono accumulate mutazioni che si pos¬ 
sono contare agevolmente. L’analisi della dif¬ 
ferenza di mutazioni accumulate fra due spe¬ 
cie permette di calcolare il tempo evolutivo 
che le separa; questo modo di ricostruire i 
tempi dell’evoluzione prende il nome di orolo¬ 
gio molecolare. Esso ci ha mostrato che si deve 
to rnare indie tro di al meno._cinqufc-milioni di 
a nni p er trovare un antenato, comune afi’uo- 
mo e af nostro cugino piu prossimo, jo scìrn- 
panzé- Bisogna andare più indietro per incon¬ 
trare un ramo evolutivo che ci conduce a un 
cugino un po’ più lontano, il gorilla, e ancora 
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di più, quattordici milioni di anni, per arriva¬ 
re al più distante, l’orangutan, la cui somi¬ 
glianza con la nostra specie è ancora sorpren¬ 
dente, nonostante il pelo rosso molto lungo. 
Questo nostro « parente » vive nel sud-est del¬ 
l’Asia, mentre quelli pi ù_grossimi sono tutti in 
Africa. Questo fatto aveva convinto Darwin 
cKe anche l’uomo doveva aver avuto origine in 
Africa. Adessò~sappfàmó che gli australopite- 
cKiTdiscendenti dal progenitore comune a noi 
e allo scimpanzé, tra i quali vi sono antenati di¬ 
retti dell’uomo, vivevano anch’essi in Africa. Il 
primo avo considerato degno di appartenere 
al genere Homo ha pressappoco.2*5 milioni di 
a nni (H. habil is)-, costruiva strumentini pietra 
molto primitivi, era completamente bipede, 
aveva la testa più grande rispetto ai suoi im¬ 
mediati predecessori o alle grandi scimmie di 
oggi, ma ancora molto piccola se paragonata 
alla nostra. Non vi è significativo disaccordo 
sul fatto che si sia sviluppato in Africa, dove è 
stato seguito da Hom o erectus. Questo è stato il 
primo antenato che Ha iniziato a esplQrareje a 
occupa re^ l’inter o Vecchio Mondo . Si diceva 
che questa espansione avesse avuto luogo un 
milione di anni or sono, ma da scoperte recen¬ 
ti sembra che, in effetti, essa sia avvenuta pri¬ 
ma, circa 2 milio ni di ann ' fa- H cranio di Ho¬ 
mo erectus è più grande di quello dei suoi pre¬ 
decessori, ma è solo con l’ultima specie. Homo 
sapiens (in cui siamo inclusi anche noi), che si 
arriva a un volume pari al nostro. All’inizio, i 
tratti di Homo sapiens sono ancora un po’ scim¬ 
mieschi, e solamente centomila, anni fa si vedo¬ 
no apparire crani che potrebbero essere scam- 
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hiati per quelli dpi nostri contemp oranei. Il 
primo uomo anatomicamente moderno è stato 
descritto nell’Africa meridionale e in quella 
orientale, dove la geologia vulcanica ha favori¬ 
to quasi tutte le scoperte paleoantropologiche 
importanti. 

Una lieve confusione è stata generata dalla sco¬ 
perta dei crani dell’uomo moderno, pressap¬ 
poco della stessa età, in Medio Oriente. È vero 
che il Medio Oriente è assai vicino all’Africa e 
in comunicazione diretta con essa, senza dover 
attraversare il mare, e che si tratta dunque 
quasi dello stesso Paese. Ma resta inevitabil¬ 
mente qualche dubbio sull’origine precisa del¬ 
l’uomo moderno: Medio Oriente o Africa? 
Non possiamo neanche dire, ammesso che la 
risposta corretta sia l’Africa, se si tratti di quel¬ 
la dell’est o del sud, poiché sono stati trovati 
uomini moderni di circa 100000 anni fa in en¬ 
trambe le regioni. In effetti, l’intera storia è 
ancora più complicata; 60 000 anni fa si trova¬ 
no gli uomini di Neandertal in Medio Oriente 
e sembra che gli uomini moderni ne siano 
scomparsi. Richard Klein crede che si debba 
spiegare il fenomeno con l’ipotesi che la prima 
colonizzazione da parte dell’uomo moderno 
fuori dell’Africa, in Medio Oriente, avvenuta 
100000 anni fa, non abbia avuto successo. 
Questo fallimento avrebbe reso più facile al¬ 
l’uomo di Neandertal (che abitava precedente- 
mente l’Europa, e si era poi spinto verso l’est e 
il sud-est) la colonizzazione del Medio Orien¬ 
te, 60 000 anni fa. Qui non vi è traccia dell’uo¬ 
mo moderno, in quell’epoca, ma i ritrovamen¬ 
ti che permettono una buona datazione sono 
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talmente rari che l’assenza di resti di un parti¬ 
colare tipo umano non ne prova l’inesistenza. 
In un’epoca successiva, comunque, Neander- 
tal si ritira e l’uomo moderno ne occupa tutta 
l’area. 

Dev’esserci stato un buon motivo per questa 
espansione. Le novità tecnologiche che arri c¬ 
chiro no ralimentazione sono probabilmen te le 
più-importanti. Recenti osservazioni in Africa 
hanno fatto pensare che l’uomo moderno di 
100000 anni fa avesse una tecnologia per pro¬ 
curarsi il cibo già piuttosto avanzata. Ma anche 
la possibilità di spostarsi, di sopravvivere in 
nuove condizioni climatiche, e molte altre 
nuove conquiste possono avere influito. 

Il cervello umano è aumentato continuamente 
di volume fino a Homo sapiens, approssimativa¬ 
mente 300 000 anni fa, quando la sua crescita, 
a giudicare dalle dimensioni del cranio, si è 
fermata. Come per i calcolatori elettronici, lo 
hardware si è accresciuto, ma non può bastare; 
bisogna pure che il software si modifichi, diven¬ 
ga più complicato e potente. Conosciamo bene 
la grande differenza tra noi e i nostri vicini più 
prossimi neH’evoluzIone, le .grandi scimmie. 
L’innovazione importante che distingue l’uo- 
mo da questi lontani cugini è stata la ' com uni¬ 
cazioni resa possibile da un linguaggio assai 
ricco e raffinato. Gli scimpanzé e i gorilla pos¬ 
sono imparare a servirsi, con buona approssi¬ 
mazione, di tre o quattrocento parole, ma i ri¬ 
cercatori devono usare astuzie particolari co¬ 
me il linguaggio dei sordomuti, o calcolatori 
speciali, poiché i nostri lontani cugini non san¬ 
no usare la lingua, la faringe, la laringe, per 
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emettere suoni paragonabili ai nostri: cioè, 
non hanno la parola. Però sanno utilizzare i 
simboli per indicare le cose, e riconoscere i 
simboli quando si parla loro in una delle lin¬ 
gue artificiali create dagli studiosi che hanno 
fatto questi notevoli esperimenti di comunica¬ 
zione con animali. Oggi sappiamo che hanno 
comunque grandi difficoltà a comporre frasi 
(se non molto semplici), a comprendere la 
grammatica e la sintassi. Invece tutti gli uomi¬ 
ni moderni che vivono attualmente usano lin¬ 
gue assai complesse, ricche di molte migliaia 
di vocaboli, in cui grammatica e sintassi sono 
diffìcili, avanzate e capaci di esprimere concet¬ 
ti particolari, tanto quanto le lingue più diffu¬ 
se cui siamo abituati. Non esistono lingue 
« primitive »; tutte le cinquemila esistenti oggi- 
giorno sulla Terra sono, almeno in potenza, 
ugualmente ricche. Qualunque persona dota¬ 
ta di intelligenza normale (che cioè non abbia 
veri deficit mentali, quali sono presenti in una 
percentuale assai piccola di individui di ogni 
popolo) può imparare perfettamente qualsiasi 
lingua, se l’apprende a un’età abbastanza gio¬ 
vane. Ma i bambini che hanno passato i quat¬ 
tro, cinque o sei anni senza impararne una, 
per mancanza di insegnamento, non possono 
più arrivare alla conoscenza perfetta di una 
lingua, qualunque essa sia. La parola potrà 
mancare del tutto se l’insegnamento inizia an¬ 
cora più tardi. Tutto ciò non ha nulla a che ve¬ 
dere con lo studio di un secondo idioma, che 
può essere imparato a qualsiasi età dopo che ci 
si è impadroniti della propria lingua madre. 
Vi è soltanto una limitazione circa l’apprendi- 
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mento di una seconda lingua: dopo la puber¬ 
tà, quasi tutti trovano molto diffìcile imparare 
a pronunciare i suoni delle lingue straniere 
che non esistono nella propria. Vi è quindi 
una buona ragione per introdurre l’insegna¬ 
mento delle lingue straniere nella scuola ele¬ 
mentare e media. Purtroppo la maggior parte 
dei governi non si è accorta di questa regola 
quasi assoluta. 

Altre ragioni ci hanno fatto pensare che lajin- 
gua deH’uomo modenia. si sia sviluppata, fino 
a raggiungere iTlivéflo attuale, nel periodo tra 
150000 e 70-^100000 anni fa. L’archeologo 
Glynn Isaac ha notato che le culture paleoliti¬ 
che africane di quest’epoca rivelano un’elevata 
differenziazione locale. Lo dimostra in modo 
indiretto il numero di nomi diversi che gli ar¬ 
cheologi hanno dovuto dare alle civiltà africa¬ 
ne di questo periodo. Isaac fa un parallelo tra 
l’incremento della variazione locale delle cul¬ 
ture litiche e la differenziazione locale delle 
lingue e dei dialetti conseguita all’aumento di 
complessità delle lingue. La possibilità di co¬ 
municare in modo più raffinato, grazie a lin¬ 
gue perfezionate quasi al pari di quelle attuali, 
dev’essere stata di grande aiuto nei viaggi di 
esplorazione e di colonizzazione di quest’ante¬ 
nato così vicino a noi, l’uomo anatomicamente 
moderno. Circa 60-^70000 anni fa egli comin¬ 
ciò a viaggiare partendo dall’Africa, fino a 
raggiungere in tempi relativamente brevi i 
luoghi più lontani del globo che sono ancora 
abitabili, come la Terra del Fuoco, la costa del¬ 
l’Oceano Artico, la Tasmania e infine anche la 
Groenlandia. 


103 



Non è soltanto una lingua più perfezionata 
(ipotetica, per essere rigorosi) che aiuta i primi 
uomini moderni in quest’impresa straordina¬ 
ria. Negli ultimi centomila anni, ha avuto ini¬ 
zio un miglioramento delle tecniche di lavoro 
degli utensili di pietra che ha portato a un 
cambiamento di stile degli strumenti litici, una 
maggiore diffusione di strumenti fatti di altri 
materiali (legno, avorio) che offrono molti 
vantaggi, ma purtroppo resistono meno al 
tempo e sono conservati solo occasionalmente: 
è il passaggio dalla tecnica detta « musteriana » 
a quella « aurignaciana ». Ma forse ancor più 
importante è la navig azione. Purtroppo non 
abbiamo resti di imbarcazioni o di zattere che, 
essendo necessariamente di legno, hanno avu¬ 
to assai poche probabilità di conservarsi fino ai 
giorni nostri, ma sappiamo che per potere 
passare dall’Asia del sud-est all’Australia l’uo¬ 
mo moderno ha dovuto attraversare cinque o 
sei tratti di mare, lunghi fino a una settantina 
di chilometri (un’impresa modesta rispetto a 
quanto si riesce a fare attualmente, ma che co¬ 
munque richiedeva tecniche nuove). 


Le tappe della colonizzazione del mondo 
da parte dell’uomo moderno 

Le date più importanti relative all’uomo mo¬ 
derno sono sfortunatamente più vecchie di 
quelle che ci è possibile stabilire per mezzo del 
radiocarbonio, il cui limite è (come già detto) 
di 40 000 anni. Esiste però oggi un perfeziona¬ 
mento del radiocarbonio, che permette di ar- 
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rivare fino a 60000 anni, e vi sono metodi 
nuovi (la termoluminescenza e altri affini) che 
consentono di andare più indietro ancora. Ma 
abbiamo appena iniziato a utilizzarli e non ne 
conosciamo bene i limiti. 

L’archeologia ci dà qualche idea sulle date di 
occupazione dei diversi continenti, che posso¬ 
no essere confrontate con le distanze geneti¬ 
che tra essi. Più vecchia è la data d’entrata, più 
tempo è stato disponibile per lo sviluppo di 
differenze genetiche tra i colonizzatori di un 
continente e i suoi abitanti; ci si attende dun¬ 
que che la differenza misurata dalla distanza 
genetica tra continenti in tempi più lontani sia 
maggiore di quella fra continenti occupati più 
recentemente. Dall’Africa l’uomo moderno è 
entrato probabilmente prima di tutto in Asia; 
10000 0 ann i ja è la data approssimativa per 
I r occupazion e _del Medio _Oriente. Ma com’è 
arrivato alla parte orientale dell’Asia? Può 
aver percorso la costa dell’Arabia, poi dell’In¬ 
dia, fino al sud-est asiatico. Da qui la strada si 
ramifica: verso il sud, fino alla Nuova Guinea e 
all’Australia; verso il nord, alla Cina, al Giap¬ 
pone e infine alla Beringia e all’America. Due 
considerazioni sono in favore della via costie¬ 
ra: nell’ultima parte, dal sud-est asiatico al¬ 
l’Australia, l’uomo moderno era certamente 
già in grado di attraversare lunghi tratti di ma¬ 
re, e non è irragionevole immaginare che pos¬ 
sedesse questa tecnica già quando aveva lascia¬ 
to l’Africa. Il clima e l’alimentazione (a base di 
molluschi, crostacei, pesci, ecc.) sarebbero ri¬ 
masti gli stessi durante tutto il tragitto, ridu¬ 
cendo i problemi di adattamento ai diversi am- 
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bienti. In alternativa alla via costiera, ci sareb¬ 
be stata la possibilità di un percorso a sud o a 
nord dei massicci dell’Asia centrale, ma non 
c’è alcun segno di passaggio per la via di terra 
sessanta o settantamila anni fa, quando sareb¬ 
be dovuto avvenire. Sappiamo assai poco sul¬ 
l’arrivo nell’Asia orientale, con l’eccezione di 
una data che pone l’uomo moderno-in Gina 
67 00 0 anni fa. In Australia, ci sono esemplari 
fossili di uomo moderno vecchi di 35-S-37 000 
anni, ma date recenti, calcolate per mezzo del¬ 
la termoluminescenza su oggetti di fabbrica¬ 
zione umana, indicano il suo arrivo tra i 
50000 e i 60000 anni fa. La separazione tra 
sud-est asiatico e Australia può dunque risali¬ 
re a 60 000 anni fa. 

L’entrata in Europa, probabilmente attraverso 
l’Asia occidentale, precede di poco la scom¬ 
parsa di Neandertal, ed è datata verso i 40 000 
anni fa. L’entrata in America, senza dubbio 
dall’Asia del nord-est attraverso l’Alaska, è la 
più difficile da datare. I vari ricercatori sugge¬ 
riscono date molto diverse per il primo ingres¬ 
so in America, che vanno da 15 000 a 30 000 e 
persino 50 000 anni fa. 

Nell’ipotesi più semplice, le distanze genetiche 
tra due continenti attigui dovrebbero essere 
proporzionali all’antichità dell’occupazione. 
Abbiamo visto, nel capitolo precedente, che 
due continenti adiacenti, di cui uno è il punto 
di partenza e l’altro il punto d’arrivo, mostra¬ 
no le distanze genetiche della tabella a p. 67, di 
cui riportiamo la media nella tabella seguente. 
Vi abbiamo aggiunto le date presunte della 
prima occupazione dei diversi continenti. 
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Continenti 

Distanza 

genetica 

Prima data 
di occupazione 
(in migliaia 
di anni) 

Rapporto 

Africa-Asia 

206 

100 

2,06 

Asia-Australia 

101 

55 

1,84 

Asia-Europa 

97 

43 

2,26 

Asia-America 

89 

15-50 

5,93-1,78 


Le prime tre distanze genetiche corrispondo¬ 
no pressappoco al doppio della data di occu¬ 
pazione; la media dei tre rapporti: distanza 
genetica diviso per il tempo di evoluzione 
(2,06; 1,84; 2,26) è 2,05. Per quanto riguarda 
l’America le date non sono soddisfacenti, ma 
15000 anni sembrano troppo pochi. Sulla ba¬ 
se del rapporto 2,05 dei primi tre valori, la da¬ 
ta di entrata in America sarebbe stimata a 
89/2,05 = 43000 anni. Bisogna notare che la 
distanza tra gli amerindi e gli asiatici qui ripor¬ 
tata è probabilmente troppo grande, poiché è 
basata sull’analisi di tutta l’Asia, mentre sola¬ 
mente l’Asia orientale ha partecipato alla colo¬ 
nizzazione dell’America. Sarebbe dunque me¬ 
glio prendere in considerazione la distanza tra 
gli asiatici dell’est e gli amerindi, più piccola e 
uguale a 66. Si ottiene una data d’entrata di 
66/2,06 = 32000 anni. 

Finora, quindi, il nostro albero non presenta 
problemi: le date di occupazione dei continen¬ 
ti sono in buon accordo con le distanze geneti¬ 
che osservate. 
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I dati non genetici 


Uno dei miei princìpi all’inizio di questo lavoro 
era che soltanto i caratteri determinati total¬ 
mente dai geni potevano dare risposte soddi¬ 
sfacenti per lo studio dell’evoluzione. Per que¬ 
sta ragione non mi fidavo di caratteri come la 
statura e le varie misure antropometriche, da¬ 
to che esse sono influenzate sia dai geni sia 
dalle condizioni di crescita, quindi dall’ali- 
mentazione e dal clima, e perciò possono cam¬ 
biare a breve termine, sotto l’azione di questi 
fattori ambientali. Inoltre l’ambiente può mo¬ 
dificare la loro base genetica anche a lungo 
termine, attraverso la selezione naturale. Ma è 
facile comprendere come la divergenza che 
può verificarsi nell’evoluzione, per esempio, 
di popolazioni che vivono nelle zone fredde 
dell’emisfero nord o sud, rispetto a quelle che 
vivono vicino ai tropici, possa complicare l’a¬ 
nalisi della storia evolutiva. I caratteri somatici 
soggetti a una forte selezione dovuta all’am¬ 
biente ci possono illustrare solo le condizioni 
ambientali nelle quali queste popolazioni sono 
vissute nel periodo più recente. Ma essi non 
possono dirci esattamente la lunghezza di tale 
periodo, poiché in generale non sappiamo 
quale sia il tempo necessario perché avvenga 
la modificazione di un tipo fisico sensibile a 
determinate condizioni ambientali. I gemfche 
meglio si prestano allo studio dell’evoluzione 
sono dunque quelli non sensibili alla selezione 
naturale: geni incapaci di funzionare, come gli 
pseùdogeni, e in genere tutti i segmenti di 
DNA sprovvisti di attività biologica (se ve ne 
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sono e se è possibile identificarli). Essi sono 
più ampiamente soggetti alla deriva genetica e 
dunque, più in generale, al caso, e sono più 
utili rispetto a quelli soggetti alla selezione na¬ 
turale, che ci parlano invece dell’ambiente di 
vita. Ricordiamo che sono chiamati selettivamen¬ 
te neutri. Già Darwin se n’era accorto; diceva in¬ 
fatti che i caratteri più utili per ricostruire l’e¬ 
voluzione sono quelli banali o insignificanti. 
Già ai tempi della prima analisi degli alberi 
evolutivi, nel 1963, ci è apparso importante fa¬ 
re uno studio simile a quello condotto con i ge¬ 
ni, utilizzando i caratteri antropometrici classi¬ 
ci: il colore della p elle, i dati della tag lia e le 
misure a ntropometriche prmCtpali (li chiame¬ 
remo caratteri morfolog ici). Il principio seguito 
è che bisogna utilizzare tutti i dati che possono 
fornire informazioni e che, se qualcuno di essi 
dà risultati diversi dagli altri, si deve cercare 
una spiegazione solida delle differenze. Di 
nuovo utilizzammo i valori riguardanti una 
quindicina di popolazioni, il più possibile simi¬ 
li a quelle che avevamo già analizzate per i ge¬ 
ni. Non ci stupimmo troppo che i risultati fos¬ 
sero molto diversi da quelli ottenuti con i geni. 
Per esempio, gli africani e gli australiani abori¬ 
geni mostravano una notevole somiglianza per 
i caratteri morfologici e antropometrici, men¬ 
tre nell’albero dei geni le due popolazioni pre¬ 
sentano la massima divergenza. 

La dissonanza fra alberi genetici e antropome¬ 
trici aveva spiegazioni semplici. Era molto 
probabile che i caratteri antropometrici avreb¬ 
bero dato risultati diversi da quelli dei geni, 
semplicemente perché fortemente influenzati 

109 



dalla selezione naturale dovuta al clima. È ben 
noto che il colore della pelle è largamente de¬ 
terminato dall’intensità solare e, in genere, dal 
clima. Inoltre, quasi tutti i caratteri antropo- 
metrici sono fortemente correlati con la statu¬ 
ra che, in tutti gli animali, risponde notoria¬ 
mente al clima. 

I caratteri antropometrici e morfologici come 
il colore della pelle ci mostrano infatti l’azione 
selettiva dei diversi climi ai quali gli uomini 
moderni sono stati esposti durante la loro mi¬ 
grazione sulla superficie della Terra. Essi sono 
molto meno sensibili agli altri aspetti della sto¬ 
ria dell’evoluzione umana, come le migrazio¬ 
ni, che li hanno portati a spostarsi meno spes¬ 
so in latitudine che in longitudine. I geni sono 
invece testimoni più fedeli di questa storia di 
spostamenti. 

I dati morfologici che avevamo utilizzato (si 
veda HGHG, p. 71) erano stati ricavati da un 
grande numero di studi ed erano dunque sog¬ 
getti agli inevitabili errori dovuti alla eteroge¬ 
neità di misurazioni fatte da molti autori di¬ 
versi. Un antropologo di Harvard, W. Howells, 
fece uno studio molto dettagliato di un gran 
numero di crani, sulla base di una ricca serie 
di misure eseguite da lui stesso. L’analisi dei 
dati fu condotta con metodi statistici moderni 
e i risultati furono molto simili (HGHG, p. 72) 
a quelli della nostra prima inchiesta sui carat¬ 
teri antropometrici. Con una seconda analisi 
degli stessi dati craniometrici, Howells provò 
in seguito a eliminare l’influenza della statura 
generale e delle dimensioni, e a studiare piut¬ 
tosto la forma del cranio. Ma quest’ultima è 
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molto sensibile al rapporto tra misura della 
faccia e della calotta cranica, ed è anche sog¬ 
getta alla temperatura, poiché nelle regioni 
fredde vi è una notevole riduzione delle di¬ 
mensioni della faccia rispetto alla calotta, e 
dunque un cambiamento importante nella 
forma della testa. L’uso di indici della forma, 
piuttosto che delle dimensioni generali, non 
ha modificato le conclusioni: caratteri molto 
influenzati dalla selezione naturale dovuta al 
clima non possono fornire una descrizione fe¬ 
dele della storia evolutiva completa della spe¬ 
cie, poiché ne mostrano un aspetto parziale, 
cioè la storia degli ambienti occupati dai diver¬ 
si gruppi nell’ultimo periodo durante il quale 
si sono differenziati dagli altri. 


Il fascino della « evoluzione minima » 

I metodi per la ricostruzione degli alberi si so¬ 
no moltiplicati. In particolare ne è stato creato 
un certo numero cui si può dare il nome di 
metodi di evoluzione minima, perché cercano 
quell’albero che permette di giungere da un 
ipotetico antenato a tutte le popolazioni che 
consideriamo nella nostra analisi con la mini¬ 
ma quantità di evoluzione. 

La descrizione delle popolazioni umane di cui 
studiamo l’evoluzione è stata fatta all’inizio in 
termini di frequenze geniche, come negli 
esempi delle frequenze di ABO e di Rh che ab¬ 
biamo dato all’inizio. Se una popolazione ha 
una frequenza Rh del 40% e un’altra del 35%, 
vi è stato in qualche tempo precedente un an- 
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tenato comune che ne aveva una diversa, ma¬ 
gari intermedia. Come calcolarla? Lo si può 
fare sotto alcune ipotesi, ad esempio che l’evo¬ 
luzione sia stata la minima possibile. Anthony 
Edwards trovò una soluzione elegante, all’i¬ 
nizio del nostro lavoro, ma egli stesso conven¬ 
ne che il metodo non è preferibile se non per 
ragioni formali, perché non vi è alcun motivo 
per cui l’evoluzione debba essere stata quella 
minima possibile. Soprattutto se la variazione 
delle frequenze geniche è almeno in parte di 
natura casuale, come avviene sotto azione del¬ 
la deriva genetica, non ha senso pensare che il 
cammino evolutivo sia stato quello minimo 
possibile. Le frequenze geniche cambiano nel 
tempo in modo paragonabile, se mai, al cam¬ 
mino di un ubriaco, o al movimento di un cor¬ 
po ultramicroscopico sotto l’urto casuale delle 
molecole. I fisici chiamano quest’ultimo moto 
browniano', la sua descrizione matematica si 
chiama « passeggiata a caso ». 

Vi è un altro tipo di dati genetici in cui l’idea 
di evoluzione minima ha avuto molta fortuna. 
Studiamo, invece che popolazioni, singoli in¬ 
dividui. Sappiamo che il DNA è fatto di quat¬ 
tro tipi di nucleotidi diversi: A, C, G, T (si ve¬ 
da cap. 1, nota 2). Supponiamo che un seg¬ 
mento di DNA lungo sei nucleotidi sia: 

TTACGA nell’uomo (U) 

TAACGA nello scimpanzé (S) 

TAACGT nel gorilla (G) 

Sappiamo che il gorilla è il più vecchio dei tre, 
evolutivamente. L’albero è quindi: 
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Antenato comune a UGS 



È facile convincersi, confrontando i tre seg¬ 
menti di DNA, che deve essere avvenuta una 
mutazione da A a T nel secondo nucleotide, 
dopo la nascita dell’antenato comune a U e S, e 
prima deH’origine dell’uomo. Ma deve esser¬ 
cene stata almeno un’altra, che potrebbe esse¬ 
re una mutazione del sesto nucleotide da T ad 
A fra l’antenato comune a UGS e quello comu¬ 
ne a US; ma potrebbe anche trattarsi di una 
mutazione da A a T nel lungo ramo che va 
dall’antenato comune a tutti e tre fino al goril¬ 
la. Ed è anche possibile che in questo lungo ra¬ 
mo vi siano state altre mutazioni: che nell’an¬ 
tenato comune a tutti e tre vi fosse un altro nu¬ 
cleotide, né A né T, per esempio C, e che que¬ 
sto sia mutato due volte, una in T nel ramo del 
gorilla e una in A nel ramo da UGS a US. 

Il metodo di evoluzione minima suggerisce 
che il numero di mutazioni sia minimo: in 
questo caso, cioè, siano soltanto due, senza po¬ 
ter specificare (a meno di fare ulteriori ipotesi) 
se la mutazione del sesto nucleotide sia avve¬ 
nuta nel ramo lungo o in quello corto. Il meto¬ 
do è detto di massima parsimonia, e ha preso 
gran voga fra un gruppo di tassonomi che 
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hanno chiamato cladistica la loro disciplina. Il 
nome viene dal libro di un evoluzionista tede¬ 
sco, W. Hennig, il quale ha giustamente rimar¬ 
cato l’importanza di considerare i caratteri an¬ 
cestrali per ricostruire l’evoluzione. La vene¬ 
razione per la massima parsimonia è però in¬ 
giustificata. Il buonsenso appoggia solo fino a 
un certo punto l’idea di minimizzare il nume¬ 
ro di mutazioni avvenute. Il motivo a favore è 
che esse sono rare; ma sono sempre possibili le 
mutazioni di ritorno. È stato dimostrato che il 
conto delle mutazioni fatto con il metodo della 
massima parsimonia è errato per difetto, per¬ 
ché non tiene conto nel modo opportuno del 
fatto che le mutazioni sono reversibili. Il me¬ 
todo di massima verosimiglianza è sempre il 
migliore per controllare la validità di un’ipo¬ 
tesi. 

Il problema più grave è che possono esservi 
state influenze reciproche importanti fra i vari 
rami, specie se vi è stato mescolamento di po¬ 
polazioni, o anche, più semplicemente, flusso 
genico dall’una all’altra (e non reciprocamen¬ 
te; però di solito vi è sempre qualche influenza 
reciproca tra due popolazioni vicine, che si 
manifesta nello scambio genetico fra loro, an¬ 
che se non necessariamente, anzi di rado, in 
modo uguale nelle due direzioni). A questo 
scopo, un metodo di evoluzione minima può 
essere utile, perché può mettere in evidenza 
sia le eccezioni alla velocità di evoluzione co¬ 
stante, sia quelle all’assenza di mescolamento. 
Oggi il metodo di evoluzione minima di uso 
più facile su calcolatore è quello sviluppato da 
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Saitou e Nei, che è anche detto « unione dei vi¬ 
cini » (neighbour joining, o NJ). 

Una proprietà importante è che gli alberi NJ e, 
con essi, tutti quelli di evoluzione minima mo¬ 
strano forti differenze di lunghezza dei loro 
rami. La lunghezza di un ramo viene di solito 
interpretata come dovuta alla velocità di evo¬ 
luzione in quella popolazione e nelj’arco di 
tempo cui il ramo si riferisce; ma possono es¬ 
servi altre ragioni. A un certo punto, però, ci 
si è accorti che gli alberi NJ hanno spesso 
struttura diversa da quella degli alberi ottenuti 
mediante average linkage o massima verosimi¬ 
glianza. Questa differenza è importante, e ri¬ 
chiede una spiegazione. Ma cominciamo a ve¬ 
dere se la differenza fra i metodi si ripresenta 
usando marcatori diversi da quelli classici che 
abbiamo utilizzato finora. 


Confronti fra tipi di marcatori e metodi 
di ricostruzione di alberi 

Finora abbiamo discusso risultati ottenuti con 
i marcatori classici, cioè i polimorfismi ottenuti 
con metodi immunologici ed elettroforetici su 
prodotti genici, proteine, ecc. Con gli anni Ot¬ 
tanta è divenuto possibile studiare direttamen¬ 
te il DNA. I tipi di polimorfismi che furono 
studiati per primi furono chiamati RFLP (re- 
striction fragment length polymorphism, poli¬ 
morfismo di lunghezza dei frammenti di re¬ 
strizione); furono molto importanti aH’inizio, 
quando erano gli unici noti, ma erano difficili 
e lunghi da usare e richiedevano molto DNA. 
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Australiani 


-Indigeni della Nuova Guinea 

-Melanesiani 

-Europei 

|-Cinesi 

-Giapponesi 


a) 


-Pigmei della Repubblica 

Centrafricana 
-Pigmei dello Zaire 

-Senegalesi 


Fig. 2 Alberi di nove popolazioni, ottenuti con marcato¬ 
ri di DNA detti RFLP. a) metodo UPGMA, a velocità evo¬ 
lutiva costante; b) metodo NJ, di minima evoluzione. Da 
Poloni e coll., 1995. 


Siccome permettevano di fare, per la prima 
volta in modo abbastanza efficiente, la ricerca 
di geni responsabili di malattie ereditarie, ne 
furono prodotti a migliaia, mentre fino allora i 
polimorfismi classici non arrivavano a trecento 
e non vi era speranza di aumentarne il nume¬ 
ro in modo semplice e rapido. 

Un problema pratico consiste nel fatto che l’a¬ 
nalisi classica degli RFLP richiede di solito una 
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Pigmei 

dello Zaire Snle K alesi 



Cinesi 

Giapponesi 


grande quantità di DNA. Per tale ragione, ab¬ 
biamo iniziato a utilizzare una tecnica che per¬ 
mette di rendere alcune cellule del sangue ca¬ 
paci di riprodursi indefinitamente, e dunque 
di produrre quantità di DNA sufficienti per 
qualsiasi esperimento. 

Abbiamo incominciato a Stanford e a Yale, in 
collaborazione con Judy e Ken Kidd dell’Uni- 
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versità di Yale, un programma di raccolta di 
colture cellulari di diverse popolazioni rap¬ 
presentative della specie umana (da 20 a 60 in¬ 
dividui per ciascuna). Questo studio, che ha 
generato una prima collezione di una trentina 
di popolazioni, ha costituito un progetto pilota 
per il programma « Diversità genomica uma¬ 
na», per il quale speriamo di ottenere fondi 
adeguati negli Stati Uniti nel 1997. Programmi 
simili hanno avuto inizio in Cina, e un altro, 
chiamato «Storia biologica delle popolazioni 
europee», è cominciato con l’aiuto finanziario 
dell’Unione Europea. 

Le popolazioni che appaiono nella figura 2 de¬ 
rivano quasi interamente dalla collezione 
Stanford-Yale di colture cellulari. Quelle afri¬ 
cane comprendono due tipi molto diversi di 
pigmei (campioni che ho prelevato nel sud- 
ovest della Repubblica Centrafricana, vicino a 
Bagandou, nel 1984, e in Zaire, a Mambasa, 
nel centro della foresta dell’Ituri, nel 1985). I 
pigmei Mbuti dell’Ituri sono quelli di taglia 
più piccola; quelli della Repubblica Centrafri¬ 
cana, meno piccoli, sono molto mescolati, fino 
al 75%, con agricoltori di origine bantu e su¬ 
danese. I campioni senegalesi provengono dai 
mandenkalu, una popolazione di contadini 
dell’Africa occidentale, e sono stati raccolti 
dall’équipe di André Langaney. Gli europei 
analizzati discendono da una popolazione 
protestante della California che proviene dal¬ 
l’Europa (Germania e Gran Bretagna) e da 
una di donatori di sangue di Bergamo (studia¬ 
ti da G.B. Ferrara, di Genova); i giapponesi e i 
cinesi (soprattutto della Cina meridionale) vi- 
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vono in California a San Francisco, ma sono 
tutti nati in Oriente; una popolazione dell’O¬ 
ceania è costituita da melanesiani dell’isola di 
Bougainville e il loro sangue è stato raccolto 
per noi da Jonathan Friedlaender di Fila¬ 
delfia; gli australiani e i popoli della Nuova 
Guinea provengono da numerose aree di que¬ 
ste regioni e sono stati raccolti dal gruppo di 
Allan Wilson di Berkeley. In altri lavori abbia¬ 
mo utilizzato popolazioni indigene dell’Ame¬ 
rica meridionale, che vengono a posizionarsi 
nell’albero esattamente dove ci si aspetterebbe 
di trovarli sulla base dell’analisi fatta con i 
marcatori classici. 

Nella figura 2 confrontiamo due alberi, otte¬ 
nuti su 9 popolazioni con 78 polimorfismi di 
tipo RFLP, usando due metodi diversi: il me¬ 
todo di average linkage o UPGMA (unweighted 
pair-group method using arithmetic averages, me¬ 
todo non pesato di raggruppamento a coppie 
usando medie aritmetiche), un equivalente di 
massima verosimiglianza, e il metodo NJ. Vi è 
una differenza rilevante tra i risultati. Anche i 
marcatori classici danno risultati simili. 
L’ingresso dei metodi di analisi diretta del 
DNA ha generato molti altri tipi di marcatori. 
Descriveremo i dati ottenuti con i « microsatel¬ 
liti». (Ne spiegheremo la natura più avanti). 
Oggi esistono molte migliaia di microsatelliti 
prodotti quasi tutti in Francia da un’industria 
genetica (la Genethon) e con il DNA mitocon- 
driale, da cui ha preso origine la famosa storia 
— si potrebbe dire leggenda - dell’Èva africa¬ 
na. Al giorno d’oggi vi sono metodi che non 
esistevano quando iniziammo a lavorare sui 
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polimorfismi del DNA; questi, basati sull’am- 
plifìcazione del DNA in provetta, grazie alla 
sintesi catalizzata per mezzo della DNA-poli- 
merasi (la tecnica è detta polymerase chain reac¬ 
tion, o PCR), permettono di impiegare una 
quantità di DNA assai minore. 

Diciamo subito che non vi sono differenze im¬ 
portanti tra le conclusioni ottenute con i diver¬ 
si marcatori, se ne impieghiamo un numero 
sufficientemente grande. Permangono però le 
differenze nei risultati se usiamo metodi di¬ 
versi per ricostruire gli alberi (come abbiamo 
visto in fig. 1), pur utilizzando gli stessi marca¬ 
tori. In realtà, esiste una concordanza quasi 
perfetta tra i risultati ottenuti con i vari tipi di 
marcatori, e una discordanza ugualmente per¬ 
fetta tra i metodi, che possono essere riassunti 
come segue. La prima separazione nell’albero 
è sempre quella tra gli africani e i non africani. 
La seconda è fra l’Oceania e altri popoli (Asia 
+ Europa + America) nel caso dei metodi a 
velocità costante come massima verosimiglian¬ 
za e average linkage, e fra l’Europa e altri (Asia 
+ Oceania -I- America) se si usa la minima evo¬ 
luzione. Specie con NJ, l’Europa (e, con meno 
evidenza, l’Asia dell’est) ha un ramo estrema- 
mente corto, in certi casi addirittura negativo, 
un risultato non accettabile. 

La concordanza tra i marcatori e la discordan¬ 
za dei metodi di ricostruzione degli alberi evo¬ 
lutivi sono evidentissime; è evidente che oc¬ 
corre una spiegazione. 
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Mescolanze 


I fattori evolutivi che possono cambiare in mo¬ 
do importante da un luogo all’altro sono due: 
la selezione naturale e la deriva genetica. La 
deriva è sempre presente per tutti i geni e, per 
una determinata popolazione, ha in media la 
stessa intensità per tutti i geni, poiché è una 
proprietà della popolazione, essendo determi¬ 
nata dalla sua dimensione demografica nel ra¬ 
mo evolutivo in esame. La selezione naturale, 
al contrario, può variare da un gene all’altro, 
in ciascuna popolazione e ramo. Ma i geni che 
mostrano un’elevata differenziazione, e dei 
quali abbiamo indicato la possibilità che siano 
soggetti a selezione variabile casualmente nel¬ 
lo spazio e nel tempo (come i geni che produ¬ 
cono anticorpi), danno luogo ad alberi evoluti¬ 
vi simili a quelli che si ottengono con gli altri 
geni. È dunque difficile che un ramo dell’albe¬ 
ro di p. 117 sia lungo o corto a causa di una 
differenza di intensità di selezione. 

La possibilità che la deriva sia la causa della va¬ 
riazione in lunghezza può spesso essere valu¬ 
tata sulla base di conoscenze di storia demo¬ 
grafica. Se si tratta di un’isola piccola, lontana 
dalle altre, di cui sappiamo che ha ricevuto po¬ 
chi immigranti, un ramo lungo può essere ben 
giustificato dalla forza della deriva. È anche 
importante l’immigrazione: se è poca o nulla, 
la deriva è più efficace (si parla anche, in que¬ 
sto caso, di un forte isolamento genetico). Se 
l’immigrazione è forte, la deriva può scompa¬ 
rire. Ve ne sono molti esempi. Lesola di Pa- 
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squa è molto lontana dalle altre isole della Po¬ 
linesia; la sua storia demografica è conosciuta, 
anche se con lacune e dubbi; si sa che ha sem¬ 
pre avuto una popolazione modesta e in parti¬ 
colare vi è stata una strozzatura demografica 
importante nel diciottesimo secolo. Essa ha un 
ramo più lungo di tutte le altre isole polinesia¬ 
ne. La Sardegna è l’isola mediterranea più 
lontana dalle coste e ha avuto una storia di 
lungo isolamento genetico. Anch’essa mostra i 
risultati di un’elevata deriva genetica. Si può 
dire lo stesso per l’Islanda, che è però geneti¬ 
camente meno isolata della Sardegna dal resto 
dell’Europa, perché è stata popolata molto più 
di recente (nel nono secolo della nostra èra) 
partendo da un numero di colonizzatori piut¬ 
tosto considerevole (forse ventimila). Queste 
isole hanno tutte rami di lunghezza ragione¬ 
volmente giustificata dalla loro storia. 
L’insularità geografica non è il solo fattore che 
determina rami evolutivi lunghi. Per ragioni 
culturali, certe popolazioni (come 1 baschi, gli 
ebrei, gli eschimesi e molti altri) hanno la ten¬ 
denza a limitare la propria ( esogamia, cioè si 
sposano di preferenza all’interno del proprio 
gruppo. Inoltre, in un matrimonio con una 
persona di un’etnia diversa, è più facile assi¬ 
stere alla perdita dell’identità culturale della 
coppia, che perciò non farà più parte della po¬ 
polazione. In questi casi di insularità che po¬ 
tremmo definire culturale, vi possono anche 
essere rami lunghi, soprattutto se il gruppo è 
piccolo. Sia l’una che l’altra situazione — picco¬ 
lezza della dimensione demografica e riduzio- 
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ne o mancanza totale di matrimoni con i vicini 
- hanno l’effetto di allungare i rami. 

I rami corti hanno, naturalmente, l’origine 
opposta (una grande dimensione demografi¬ 
ca, se la causa è la deriva), ma può esservi 
un’altra causa: l’opposto dell’isolamento gene¬ 
tico, cioè una situazione di mescolanza genetica 
superiore alla normalità, che può fare accor¬ 
ciare un ramo. Queste mescolanze possono di¬ 
venire frequenti quando qualche migrazione 
importante avvicina gruppi che sono stati se¬ 
parati per molto tempo. La migrazione (forza¬ 
ta) degli africani, condotti come schiavi in 
America, ha prodotto frequenti mescolanze 
tra neri e bianchi, e tra neri e indigeni ameri¬ 
cani. Le mescolanze tra neri e bianchi sono di 
solito riconosciute facilmente e i discendenti 
di unioni miste sono di solito classificati social¬ 
mente come neri. A causa di ciò, si trova che i 
neri americani hanno ricevuto un importante 
flusso genico di bianchi americani (valutato al 
30%, in media, tramite studi con marcatori 
genetici), che è maggiore al nord degli Stati 
Uniti (50%), mentre al sud scende fino al 10%. 
Si è stimato che il flusso è dovuto a una intro¬ 
duzione del 5% di geni di bianchi per genera¬ 
zione, immaginando che esso sia stato costante 
nel tempo, cioè nei tre ultimi secoli dopo l’ini¬ 
zio dell’arrivo degli schiavi africani. E questo 
un esempio (e se ne conoscono numerosi) di 
flusso genico. 

L’albero ottenuto con gli RFLP nella figura 2 
mostra un ramo molto corto un po’ inaspetta¬ 
to: quello degli europei. Esso parte quasi esat- 
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tamente dal centro dell’albero e termina quasi 
subito. Qui non vi è possibilità che la popola¬ 
zione sia stata così numerosa; l’interpretazione 
più semplice è piuttosto che gli europei s iano 
anch ’essi una xnescplanza genetica. Com’è pos¬ 
sibile? Gobineau - il teorico dei razzisti del se¬ 
colo scorso — ne sarebbe morto di rabbia e di 
vergogna. Lui, che credeva che gli europei, so¬ 
prattutto quelli dell’Europa centrale che sono 
al centro genetico degli altri europei, fossero 
la razza più pura geneticamente e meglio do¬ 
tata psicologicamente e sotto tutti gli altri 
aspetti, e che pensava che la mescolanza do¬ 
vesse inevitabilmente indebolire e corrompere 
la razza! 

Abbiamo oggi un metodo per provare in mo¬ 
do del tutto rigoroso quello che sto per dire, 
ma potremo usarlo solo in seguito, quando 
avremo accumulato dati di altra natura che sa¬ 
rebbero difficili da confermare in questa sede. 
Comunque, è fuori questione che gli europei 
sono quasi esattamente intermedi tra gli afri¬ 
cani e gli orientali. Se si cercano percentuali 
più esatte, si trova che la mescolanza sembra 
composta perdue terzi da popolazionLdelllE- 
stremo Oriente e per un terzo da popolazioni 
di origine africana. Quando sarebbe avvenuta 
questa mescolanza? I dati indicano un’epoca 
abbastanza antica, dell’ordine dei 3000 0 anni_ 
fa. Come possiamo esserne sicuri? Non c’è mai 
niente di sicuro nelle analisi storiche; vorrem¬ 
mo poterci avvalere di supporti archeologici, 
ma purtroppo non ne esistono. Tuttavia que¬ 
sta non può essere considerata una prova ne- 

124 




gativa, poiché sappiamo pochissimo, per non 
dire quasi niente, dei movimenti delle popola¬ 
zioni umane negli ultimi centomila anni. 
Dobbiamo comunque aggiungere che anche 
un’ipotesi del tutto opposta potrebbe spiegare 
la medesima osservazione. Se non vi fosse stata 
alcuna evoluzione degli europei - se fossero 
adesso identici agli esseri umani moderni di 
centomila anni fa - avremmo una situazione 
simile. Sarebbe un bene o un male, per gli eu¬ 
ropei, il non essersi evoluti affatto negli ultimi 
centomila anni? Gobineau lo considererebbe 
un gran bene, poiché certamente penserebbe 
che le altre razze si sono guastate, differen¬ 
ziandosi dagli europei, mentre questi ultimi 
sono ancora perfetti. 

Sfortunatamente per Gobineau e per quelli 
che ancor oggi pensano come lui, i dati non ci 
sostengono in questa direzione. Innanzitutto, 
esiste un altro particolare che dobbiamo anco¬ 
ra esaminare, per escludere la possibilità che 
la causa di questo fenomeno sia un artefatto. 
Pressoché tutti i polimorfismi classici, e tutti 
quelli del DNA che abbiamo esaminato fin qui, 
sono sempre stati ottenuti con l’esame di cam¬ 
pioni di geni i cui polimorfismi sono stati sco¬ 
perti in laboratorio, in Europa o neH’America 
settentrionale, su campioni di sangue prove¬ 
nienti da europei o individui di origine euro¬ 
pea. Può questo eurocentrismo, dovuto a cir¬ 
costanze involontarie, aver generato l’artefatto 
di mettere al centro del mondo le popolazioni 
europee? La risposta è sì, ma un esame più ap¬ 
profondito ha dimostrato che non si spiega co- 

125 



sì tutto il problema, e forse neanche la parte 
maggiore. 

È vero che le analisi delle migrazioni di cui 
parleremo nel prossimo capitolo hanno mo¬ 
strato che una parte importante dei nostri ge¬ 
ni proviene dal Medio Oriente, ma questa re¬ 
gione del mondo non è, geneticamente, molto 
diversa dall’Europa. È vero che gli unni (una 
tribù di mongoli) arrivarono fino alla Francia 
e all’Italia verso il 450 della nostra èra. È vero 
che i turchi giunsero fino ai confini dell’Au¬ 
stria tre secoli fa. Effettivamente, la distribu¬ 
zione geografica dei geni in E.urasia ci mostra 
una gradazione delle frequenze geniche molto 
regolare da est a ovest. E difficile dire quando 
siano avvenute queste migrazioni; ma la gra¬ 
dualità genetica da Europa dell’ovest ad Asia 
dell’est deve essere il risultato di migrazioni 
numerose, nei due sensi e in tempi diversi. 


Un’analisi « cladistica » 

Non siamo entusiasti dei metodi di massima 
parsimonia, che a mio parere hanno goduto di 
un favore del tutto ingiustificato fra i cladisti; 
ma l’analisi cladistica resta importante quando 
ci permette di utilizzare ragionamenti basati 
sull’identità dei nostri antenati, sul passaggio 
dei geni da loro a noi, e sulle considerazioni 
che essi permettono a proposito della scelta 
dei caratteri più utili alla ricostruzione della 
nostra storia genetica. Ciò è quanto la cladisti¬ 
ca moderna si è proposta, e vale la pena di 
darne un esempio. 
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La maggior parte degli RFLP che abbiamo uti¬ 
lizzato mostrava soltanto due forme del gene 
(due alleli) nelle nostre popolazioni. Il nume¬ 
ro delle forme di un gene presenti in una po¬ 
polazione dipende direttamente dalla fre¬ 
quenza di mutazione del gene stesso, che nel 
nostro caso deve quindi essere piccola. Questo 
ci ha aiutato nel nostro lavoro a identificare, se 
possibile, l’esistenza, nelle scimmie più vicine a 
noi (i primati), delle stesse forme di un gene 
presente nell’uomo. Una frequenza di muta¬ 
zione alta l’avrebbe senza dubbio impedito. 

Il risultato fu molto chiaro. Nei nostri cugini 
non vi era praticamente mai lo stesso poli¬ 
morfismo (tranne che in un caso su 78 geni 
nello scimpanzé). Ma era molto spesso presen¬ 
te nello scimpanzé, il primate più vicino a noi, 
una delle due forme (per l’80% dei geni stu¬ 
diati). Dunque, i polimorfismi umani da noi 
studiati erano probabilmente apparsi dopo la 
separazione tra uomo e scimpanzé, cioè negli 
ultimi cinque milioni di anni, e solo nella spe¬ 
cie umana. Si può discutere se il polimorfismo 
poteva già essere presente nell’antenato comu¬ 
ne a entrambi, ma è andato perduto nella li¬ 
nea evolutiva che ha portato allo scimpanzé 
durante i cinque milioni di anni passati fino a 
oggi. La risposta è negativa, sulla base di quan¬ 
to abbiamo visto nei cugini più lontani. Infatti, 
nel gorilla e nell’orangutan, che si sono sepa¬ 
rati prima dall’antenato comune all’uomo e al¬ 
lo scimpanzé, si è trovata una percentuale di 
circa il 40% di geni che mostravano il tipo 
umano ancestrale (e sempre lo stesso presente 
nello scimpanzé), ma mai i tipi presenti nel- 

127 



l’uomo e assenti nel gorilla. La presenza del ti¬ 
po umano ancestrale in una percentuale infe¬ 
riore nel gorilla e nell’orangutan è natural¬ 
mente attesa, considerando che essi sono stati 
separati dalla linea che porta all’uomo per un 
periodo di tempo maggiore. 

La conoscenza delle forme ancestrali dei geni 
studiati ci ha permesso altre esplorazioni. Ab¬ 
biamo potuto vedere, per esempio, quale fosse 
la frequenza dei geni ancestrali, e la loro pro¬ 
babile età, nelle diverse popolazioni umane 
studiate. Una teoria matematica che permette 
di prevedere il numero delle forme mutanti di 
una particolare età prescrive che più è recente 
la mutazione che le ha prodotte, più piccola ci 
si attende che sia la loro frequenza nella popo¬ 
lazione; le mutazioni più antiche sono di solito 
rare. 

Questo studio ha mostrato molto chiaramente 
che la popolazione europea ha una distribu¬ 
zione dell’età delle mutazioni del tutto diversa 
dalle altre otto popolazioni esaminate. L’ano¬ 
malia è che le forme più comuni dei geni mu¬ 
tanti (non ancestrali) hanno, nella popolazione 
europea, una frequenza vicina al 50%, mentre 
le altre popolazioni seguono la regola prescrit¬ 
ta dalla teoria dell’età di mutazione: le più co¬ 
muni sono quelle con frequenza minore, in 
quanto più giovani. Naturalmente ciò non stu¬ 
pisce affatto, per via deH’eurocentrismo nella 
ricerca di questo polimorfismo. Noi stessi ab¬ 
biamo, in passato, cercato polimorfismi di 
RFLP, e abbiamo costantemente selezionato 
quelli in cui la frequenza delle varie forme di 
un gene è simile, e quindi più vicina al 50%. 
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Il DNA mitocondriale (mt-DNA) 
e la leggenda dell’Èva africana 


Lo studio del DNA mitocondriale ha suscitato 
molto entusiasmo, e negli ultimi anni la sua 
evoluzione ha potuto essere studiata più facil¬ 
mente di quella dei geni cromosomici. I mito ¬ 
condri sono organelli presenti in tutte le cellu¬ 
le degli organismi superiori, talvolta a decine 
di migliaia, che si occupano della produzione 
energetica tramite i procedimenti più efficaci. 
Si pensa che in origine fossero ba tteri, che si 
sono leg ati in sim biosi indissolubile con le cgl- 
lule. e che si riproducono indipendentemente 
dal nucleo cellulare, seppure sotto il suo con¬ 
trollo. Al momento della fecondazione, solo la 
madre sembra trasmettere i mitocondri al 
bambino, per cui la trasm issione è di tipo. j>»- 
ramente matrilineare. Un mitocondrio possie¬ 
de numerose copie di un solo cromosoma, di 
forma circolare come quello dei batteri. Que¬ 
sto fatto conferma che, in effetti, i mitocondri 
sono batteri entrati in simbiosi con cellule di 
organismi superiori, un.miliardo di anni fa o 
più. Adesso la simbiosi è obbligata per entram¬ 
bi: il padrone (la cellula animale) e il pensio¬ 
nante (il mitocondrio). 11 cromosoma mitocon¬ 
driale è assai corto; fatto anch’esso di DNA, è 
composto in totale di sedicimila nucleotidi, 
cioè pressappoco la duecentomillesima parte 
di quelli presenti nell’insieme dei cromosomi 
nucleari. Nel DNA mitocondriale (mt-DNA) le 
mutazioni sono in media dieci volte più fre¬ 
quenti che nei cromosomi nucleari, soprattut¬ 
to in un segmento particolarmente variabile. 
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La trasmissione da un genitore solo evita una 
complicazione presente nello studio dei cro¬ 
mosomi del nucleo cellulare, e cioè che ogni 
individuo riceve un contributo da due genitori 
(tranne che per il cromosoma Y, che è tra¬ 
smesso solo dai maschi e si trova solo nei ma¬ 
schi). Nel caso del nucleo, i contributi paterno 
e materno si mescolano e si ha il fenomeno no¬ 
to come ricombinazione, cioè lo scambio di ele¬ 
menti tra i due contributi, quando questi ven¬ 
gono passati alle generazioni successive. Ciò 
non avviene nel caso dei mitocondri: il cromo¬ 
soma mitocondriale si comporta come un seg¬ 
mento geneticamente rigido e tutti i geni che 
lo compongono vengono trasmessi come un 
blocco unico alle generazioni successive. È 
quindi possibile fare un albero genealogico di 
tutte le mutazioni che osserviamo confrontan¬ 
do individui diversi; in pratica si fa un albero 
genealogico degli individui. Fino a poco tem¬ 
po fa, questo non era possibile con i geni cro¬ 
mosomici (oggi è stato fatto). Naturalmente è 
anche possibile costruire alberi di popolazioni, 
come abbiamo fatto finora con i geni cromoso¬ 
mici. 

Vi è qualche differenza fra i due procedimenti 
di analisi. Un aneddoto potrà aiutare ad accor¬ 
gersene. Qualche anno fa ho avuto la sorpresa 
di essere intervistato dalla rivista di moda fem¬ 
minile « Vogue » riguardo al fatto che gli scien¬ 
ziati parlavano della data di nascita di Èva, 
fissata da Allan Wilson a centonovantamila an¬ 
ni fa con un intervallo di errore compreso fra i 
limiti di 150000 e 300000 anni. Era naturale 
che « Vogue » si precipitasse su una notizia del 
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genere, ma era strano che gli scienziati ricor¬ 
ressero a Èva. Perché parlare di questa mitica 
figura? C’è una ragione: andando abbastanza 
indietro nel tempo, si può rintracciare un solo 
antenato da cui sono discesi tutti i tipi di DNA 
mitocondriale presenti oggi nel mondo. È 
questo il più recente antenato comune a tutti i 
viventi; ma poiché i mitocondri sono trasmes¬ 
si, si può dire, solo dalle donne, deve essere 
una di loro, ed era abbastanza naturale chia¬ 
marla Èva in quanto prima donna. Antenata, 
dobbiamo precisare però, solo per quanto ri¬ 
guarda i mitocondri, tanto che è stata anche 
chiamata, proprio per evitare confusioni, Èva 
mitocondriale*. 

La data in cui vi sse questa Èva è stata calcolata 
in baseaTriumero di mutazioni che se parano gli 
uomini dagli scimpanzé, da una parte, e a quel¬ 
lo cEicTsèpafà in media africani da non africani, 
dall’altra; c’è fra i due un rapporto di circa 26 
volte. Conoscendo il tempo in cui si sono sepa¬ 
rati uomini e scimpanzé, circa cinque milioni di 
anni fa, se ne ottiene che quello tra africani e 
non africani è 26 volte più piccolo, cioè 
190000 anni. (Confesso di aver modificato il 
rapporto numerico vero per evitare di dare 
troppe spiegazioni piuttosto complicate). 

Vi è un errore comune nell’interpretazione di 
questa analisi. Svariati paleoantropologi han¬ 
no creduto, e forse qualcuno continua a farlo, 
che i dati genetici indichino che vi sia vera¬ 
mente stata, in un certo momento, una sola 
donna, come suggerisce il nome di Èva. Dato 
che da parecchi anni ormai si parla dell’origi¬ 
ne africana dell’uomo moderno, sembrò natu- 
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rale mettere le due cose insieme e parlare di 
Èva africana. L’espressione ebbe un grande 
successo giornalistico. Devo dire che quando 
la rivista « Vogue » mi telefonò per capire la 
storia dell’Èva africana, non sapevo assoluta- 
mente di che cosa si trattasse, perché il lavoro 
di Wilson e dei suoi collaboratori non mi era 
ancora noto. Ma intuii la natura dell’osserva¬ 
zione e dell’errore, e « Vogue » (edizione ame¬ 
ricana) pubblicò la mia spiegazione, che era 
infatti del tutto corretta. Ho pubblicato i miei 
lavori su molte riviste scientifiche, e articoli di 
scienza divulgativa su diversi quotidiani e rivi¬ 
ste, ma vado molto fiero del mio contributo al¬ 
la più famosa rivista di moda. 

È importante sottolineare che non vi è alcuna 
prova, partendo da questi dati, che vi sia stato 
un tempo in cui la popolazione umana fu ri¬ 
dotta a una sola donna, o che vi sia stata una 
strozzatura demografica della popolazione 
umana ai tempi della cosiddetta Èva. Fra l’al¬ 
tro, la data di nascita della donna nella quale si 
è prodotta la mutazione che ci permette di da¬ 
tare l’ultimo antenato (antenata) comune agli 
africani e ai loro discendenti che hanno popo¬ 
lato il resto del mondo non coincide con quella 
della scissione tra le popolazioni africane e 
non africane. La nascita della pseudo Èva può 
solamente essere anteriore, di una quantità di 
anni sconosciuta, a quella della separazione 
delle popolazioni. In effetti, la data di 190000 
anni per la pseudo Èva è più alta di quella di 
100000 anni che si riferisce alla separazione 
tra africani e non africani, secondo i dati ar¬ 
cheologici disponibili. 
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Vi è stata molta discussione attorno all’Èva 
africana. Parecchi ricercatori si sono scagliati 
contro la data e l’interpretazione. Èva africana 
è il prodotto di una serie importante di studi 
del laboratorio di Allan Wilson a Berkeley. Al- 
lan è sfortunatamente venuto a mancare a 
causa di una leucemia acuta nel 1991, e la 
polemica si è fatta più vivace dopo la sua 
morte. 

Ma non vale la pena di fermarsi a descrivere le 
critiche fatte al lavoro e alle conclusioni di Al¬ 
lan Wilson, poiché risultati giapponesi molto 
recenti confermano le conclusioni precedenti 
e danno una stima più solida della data di na¬ 
scita di Èva. 

Horai e coll, hanno analizzato la sequenza 
completa del cromosoma mitocondriale di tre 
uomini (un africano, un europeo e un giappo¬ 
nese) e l’hanno confrontata con le sequenze di 
quattro primati: due specie di scimpanzé, go¬ 
rilla e orangutan. I risultati sono illustrati neh 
la figura 3. La data di questajEva è 143 000 an¬ 
ni, con un intervallo di errore abbastanza ri¬ 
stretto. La separazione tra l’uomo giapponese 
e quello europeo è naturalmente più tardiva. 
Le date di separazione degli altri primati cor¬ 
rispondono ai risultati precedenti. Questa ri¬ 
cerca è la più sicura e completa esistente al 
giorno d’oggi sul DNA mitocondriale. Natu¬ 
ralmente vorremmo avere dati sui cromoso¬ 
mi del nucleo cellulare, che presentano una 
quantità maggiore di informazioni, una fre¬ 
quenza di mutazione differente e altre parti¬ 
colarità di cui non siamo in grado di afferrare 
tutta l’importanza rispetto al nostro problema. 
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Per fortuna, la risposta è venuta quasi subito. 



Fig. 3 Analisi del DNA mitocondriale in tre esseri uma¬ 
ni e in quattro altri primati. Secondo Horai e coll., 1995. 
I numeri indicati vicino a ciascun ramo sono le distanze 
genetiche calcolate come numero di sostituzioni di nu- 
deotidi avvenute nel DNA mitocondriale nei vari rami 
dell’albero. 


Una balbuzie preziosa 

La genetica molecolare moderna e in partico¬ 
lare l’analisi del genoma umano hanno gene¬ 
rato molte novità, di cui una abbastanza sor¬ 
prendente è che i cromosomi (e non solo quelli 
umani) contengono un grande numero di ri¬ 
petizioni in tandem di alcune sequenze. Ci oc¬ 
cuperemo qui delle più utili per i nostri studi, 
quelle di sequenze molto brevi: da due a cin¬ 
que nucleotidi. Le più comuni sono composte 
dai due nucleotidi citosina e adenina: CÀ. In 
segmenti di DNA di più di dieci o quindici ri- 
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petizioni C AC ACACA... è probabile che il pro¬ 
cesso di duplicazione del DNA abbia un attacco 
di balbuzie e la sequenza si allunghi, o talvolta si 
accorci. Il cambiamento più comune è raggiun¬ 
ta o la sottrazione di un gruppo CA. 

Quando la frequenza di mutazione è alta, si 
trovano molte forme di uno di questi segmenti 
di DNA in cromosomi diversi, distinte per il 
numero di ripetizioni: per esempio, 11, 12, 
13, 14, 15. Un individuo eterozigote ha natu¬ 
ralmente due forme, per esempio 12 e 15. L’a¬ 
nalisi di questa variazione in laboratorio è ab¬ 
bastanza rapida. Il grande vantaggio è che nel 
genoma vi sono molti balbettamenti di questo 
tipo e ciascuno di essi genera una variazione 
tra individui, che può fungere da marcatore 
genetico. Essendovi un grande bisogno di 
marcatori genetici, numerosi laboratori hanno 
identificato i siti dei cromosomi dove si trova¬ 
no i balbettamenti. La Genethon è stata parti¬ 
colarmente attiva e ne ha isolato più di seimila, 
forse il dieci per cento di tutti quelli esistenti 
nel nucleo umano. È molto facile lavorare con 
questi marcatori, detti microsatelliti. Sono spar¬ 
si quasi a caso su tutto il genoma; pare che se 
ne trovi in media uno ogni cinquantamila nu- 
cleotidi. 

L’applicazione evolutiva più interessante dei 
microsatelliti è un metodo di datazione geneti¬ 
ca assoluta. Possiamo facilmente confrontare 
la differenza media tra il numero di ripetizio¬ 
ni di due popolazioni. Una semplice teoria ma¬ 
tematica mostra che questa differenza tende a 
crescere con l’aumentare del tempo di separa¬ 
zione di due popolazioni. Esattamente: la dif- 
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ferenza (elevata al quadrato) è uguale a 2 mol¬ 
tiplicato per il tempo medio di separazione tra 
le due popolazioni (calcolato in numero di ge¬ 
nerazioni), moltiplicato per la frequenza di 
mutazione per generazione. I microsatelliti 
che abbiamo studiato sono quasi tutti del tipo 
CA, e la loro frequenza di mutazione media è 
nota. È quindi semplice calcolare il tem po del¬ 
la separazione tra africani e non africani, cioè 
il tempo in cui la prima popolazione, africana 
ha lasciato l’Africa per stabilirsi in Asia. Il ri¬ 
sultato è circa $0 000 anni# in base ai risulta¬ 
ti più recenti su quasi"100 microsatelliti. Come 
ci si aspettava, è inferiore a quello calcolato 
molto recentemente per l’Èva africana. Questa 
stima ha ancora un elevato errore statistico, 
che potrà essere diminuito studiando molti al¬ 
tri microsatelliti: è solamente questione di la¬ 
voro. 

La bellezza di questo metodo di datazione è 
che non impiega un tempo esterno di riferi¬ 
mento, a differenza di quanto è stato fatto 
finora in tutti gli altri casi (per esempio, nel ca¬ 
so del DNA mitocondriale, la base di riferi¬ 
mento è stata il tempo della separazione tra 
scimpanzé e uomini). È dunque un metodo in¬ 
dipendente, non soggetto a errore se la data di 
riferimento è errata. Si può quindi dire che si 
tratta di un metodo di datazione assoluta, per¬ 
ché si avvale soltanto dell’informazione geneti¬ 
ca e non richiede quella paleontologica. La 
frequenza di mutazione è l’orologio utilizzato; 
è questa che marca il tempo, e quello trascorso 
dalla separazione delle popolazioni è misurato 
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tramite il numero di mutazioni che le diffe¬ 
renziano. 

Una datazione assoluta non vuol dire che l’oro¬ 
logio è necessariamente perfetto. Il radiocar- 
bonio permette una datazione assoluta. La sua 
radioattività diminuisce con una velocità cono¬ 
sciuta: ogni 4800 anni si riduce della metà e su 
esso si basa la stima della quantità relativa del 
carbonio radioattivo rispetto al carbonio non 
radioattivo presente, che rimane in un cam¬ 
pione di materia vegetale e dice quanto questo 
è vecchio. Ma il metodo poggia su un’ipotesi 
basilare: che la quantità di carbonio radioatti¬ 
vo presente nell’atmosfera sia rimasta costante 
da lungo tempo. Gli studi fatti determinando 
l’età, già nota, di legni molto vecchi, tramite la 
dendrocronologia (il conteggio degli anelli del 
tronco) e la quantità di carbonio radioattivo 
presente, hanno dimostrato che l’ipotesi non è 
sempre vera, e hanno permesso di apportare 
una correzione. Ora che abbiamo introdotto 
questo nuovo metodo di datazione genetica 
potremo fare anche noi controlli dei possibili 
errori introdotti, per esempio, se le frequenze 
di mutazione non sono perfettamente costanti 
da popolazione a popolazione. Già oggi è mol¬ 
to incoraggiante, in ogni caso, che questo me¬ 
todo fornisca essenzialmente gli stessi risultati 
che si ottengono con l’analisi del DNA mito- 
condriale, pur avendo una base teorica del tut¬ 
to diversa. 
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4 

RIVOLUZIONI TECNOLOGICHE 
E GEOGRAFIA DEI GENI 


Le espansioni nella storia dell’uomo moderno 

È chiaro che l’uomo moderno ha raggiunto, in 
un periodo che comincia tra i 60 000 e i 70 000 
anni fa, un livello di capacità tecnica che gli ha 
permesso di espandersi rapidamente su tutta 
la superficie del globo e di adattarsi a vivere in 
ambienti molto diversi. La predisposizione a 
questa impresa ha incluso il passaggio da una 
tecnica più antica di fabbricazione degli uten¬ 
sili di pietra, chiamata musteriana, a una nuo¬ 
va, caratteristica dell’uomo moderno, detta 
aurignaciana. Ma un’espansi one richiede una 
forte crescita demo grafic a. Senza un’attiva ri- 
produzione, la diffusione geografica determi¬ 
nerebbe una riduzione di densità della popo¬ 
lazione, una diluizione nello spazio. Non vi è 
certamente stata diluizione della popolazione, 
ma tutto il contrario: l’espansione al mondo 
abitato di oggigiorno è stata accompagnata da 
una continua crescita demografica. Alla mag¬ 
giore velocità di crescita conosciuta per l’uo¬ 
mo, si ha un raddoppiamento della popolazio¬ 
ne ogni vent’anni circa. La crescita a questa ve¬ 
locità può durare assai poco: in un secolo le di¬ 
mensioni demografiche aumentano di trenta- 
due volte, in due secoli di mille, in quattro se¬ 
coli di un milione di volte. E, si può dire, un’e- 

139 




splosione. Al giorno d’oggi più della metà de¬ 
gli esseri umani si moltiplica a un ritmo molto 
vicino al massimo possibile. Bisogna essere 
completamente ciechi per i numeri (un pro¬ 
blema sfortunatamente non raro) per non 
rendersi conto che si deve risolvere la questio¬ 
ne al più presto. ... 

La vita umana, fino a 1) 0 000 anni fa, ìè stata re¬ 
golata dai costumi dei gacciàtorPraccoglitori, 
che non producevano il loro cibo come faccia¬ 
mo adesso (con l’eccezione della pesca, che 
continua a sfruttare quasi esclusivamente la 
produzione naturale), ma dovevano acconten¬ 
tarsi di ciò che si trovava in natura. Molto op¬ 
portunamente, i loro costumi riproduttivi li 
portavano ad avere pochi figli, e ciò determi¬ 
nava una crescita demografica assai lenta. Non 
abbiamo un’idea precisa del numero di indivi¬ 
dui che popolavano la Terra 100000 anni fa, 
quando una parte dell’Africa era abitata da es¬ 
seri umani abbastanza simili a noi, che sono 
stati chiamati uomini anatomicamente moderni. Vi 
sono indicazioni, basate sulla variazione gene¬ 
tica riscontrabile attualmente, che hanno por¬ 
tato a calcolare con metodi differenti il livello 
demografico della popolazione umana tra i 
diecimila e i centomila individui. Sono anche 
le dimensioni demografiche che tengono una 
specie come la nostra lontana dal pericolo di 
estinzione. 

È possibile che la nostra specie abbia raggiun¬ 
to una densità prossima alla saturazione, per 
le condizioni di vita di un Paleolitico abbastan¬ 
za antico, già verso i 100000 anni fa, o forse 
un po’ più tardi, in un tempo più vicino a 
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quello in cui la grande espansione sembra aver 
avuto inizio, cioè 60-^70000 anni fa. Quando 
ci si avvicina alla densità di saturazione, alla qua¬ 
le la popolazione rallenta la cre scita, incomin¬ 
cia a prodursi in tutte le popolazioni umane (e 
non umane) una forte propensione a. emigra¬ 
re verso spazi liberi, se ve ne sono. Sotto la 
pressione della popolazione, nei secoli succes¬ 
sivi alla scoperta dell’America e dell’Australia, 
dapprima piccoli, poi grandi numeri di euro¬ 
pei emigrarono verso quei continenti. Nel caso 
dei nostri africani del Paleolitico, vi era molto 
spazio quasi vuoto, per lo più abbastanza vici¬ 
no. La crescita demografica, cominciata nel 
luogo d’origine, si propagò rapidamente. Alla 
fine dell’espansione doveva esserci almeno 
cinque volte la popolazione dell’inizio, consi¬ 
derando ciascun continente come equivalente 
agli altri quattro. Ma vi sono state in quel pe¬ 
riodo parecchie innovazioni t ec nologiche che 
hanno molto probabilmente permesso di rag¬ 
giungere valori di densità della popolazione 
anche maggiori. 

Per stimolare un’espansione, probabilmente 
non bastava avere raggiunto il limite della 
densità demografica reso possibile dalle condi¬ 
zioni di vita di quel tempo. La pressione de¬ 
mografica non è necessariamente sufficiente 
da sola, ma probabilmente essa stimola gli svi¬ 
luppi culturali che rendono la migrazione pos¬ 
sibile o anche facile. Ho già detto dell’ipotesi 
che la navigazione, benché primitiva, abbia 
aiutato qualcuno dei movimenti iniziali fuori 
dall’Africa. La navigazione è stata necessaria 
per arrivare in Australia, 60000 anni fa, e se 
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fu inventata prima essa può avere semplificato 
il passaggio dall’Africa all’Asia meridionale e 
soprattutto l’espansione lungo le sue coste. 
Perché ciò sia vero, è sufficiente che le prime 
invenzioni che permisero la navigazione, sep¬ 
pure primitiva, abbiano avuto luogo in Africa, 
forse nell’Africa dell’est, o del nord-est. In 
questo modo la migrazione sarebbe dovuta 
partire dal Mar Rosso, per propagarsi lungo la 
costa dell’Asia meridionale e, dall’Asia sudoc¬ 
cidentale verso il sud (l’Oceania) e il nord (la 
costa orientale del Pacifico), fino alla Beringia 
e oltre (fig. 4). 

La mia ipotesi preferita è che, oltre che dai 
trasporti, la jjrande espansione del .Paleolitico 
fu grandemente facilitata dai progressi del lin¬ 
guaggio. È possibile che una forma primitiva 
di linguaggio esistesse già presso gli antenati 
più lontani dell’uomo, e che però il suo svilup¬ 
po sia stato più tardivo e abbia molto probabil¬ 
mente raggiunto soltanto presso l’uomo mo¬ 
derno, prima dell’inizio della sua esplosione 
demografica degli ultimi centomila anni, un 
grado di perfezione simile a quello di tutte le 
lingue parlate attualmente. Con questo formi¬ 
dabile strumento di comunicazione, l’uomo 
moderno ha potuto esplorare più facilmente 
le vicinanze e i posti più distanti, portare i pro¬ 
pri gruppi sociali in terre lontane, adattarsi a 
molte delle nuove condizioni ambientali e as¬ 
sorbire rapidamente le nuove tecnologie che 
avevano permesso gli adattamenti. 

In ogni caso, però, la crescita demografica del- 
l’ultimo Paleolitico fu molto lenta; la fine di 
questa èra viene fatta coincidere formalmente 

142 




Fig. 4 Espansione dell’uomo moderno nel Paleolitico: vie ipotetiche 



con l’inizio della produzione del cibo, cioè con 
ragricoltura e gli allevamenti. Il nuovo perio¬ 
do, che si chiama Neoliticp,' comincia verso i 
10000 anni fa. Possiamo farci un’idea, anche 
se approssimativa, della densità della popola¬ 
zione nel mondo a quei tempi, poiché posse¬ 
diamo dati etnografici su quella dei popoli che 
vivono di caccia e raccolta nei tempi moderni. 
Nell’estrapolazione di questi dati alla su¬ 
perficie del mondo abitato allora, le stime van¬ 
no da uno a quindici milioni di abitanti su tut¬ 
ta la Terra (diciamo cinque milioni). Se valu¬ 
tiamo che vi fossero centomila individui 
100000 anni fa, la velocità di crescita media in 
questo periodo sarebbe quasi centomila volte 
più piccola di quella che troviamo oggigiorno 
nei Paesi che erano chiamati, un tempo, sotto- 
sviluppati (e per i quali sono stati a ragione 
cercati nomi meno offensivi, come « in via di 
sviluppo » e, più recentemente, « i Paesi del 
Sud », un titolo più neutro sebbene meno pre¬ 
ciso. La Nuova Zelanda, l’Australia e la Re¬ 
pubblica Sudafricana sono forse Paesi sottosvi¬ 
luppati?). 

Da quando lo sviluppo dell’agricoltura ci ha li¬ 
berati dai limiti posti dalla natura, la nostra 
crescita demografica è divenuta un po’ più ra¬ 
pida: per arrivare a sei miliardi partendo da 
cinque milioni, in diecimila anni, la velocità di 
crescita delle dimensioni demografiche della 
nostra specie è aumentata soltanto di cinque 
volte rispetto al Paleolitico. Non è un cambia¬ 
mento enorme, ma la maggior parte di esso è 
avvenuta nei secoli più recenti e la velocità di 
crescita è, al presente, in continuo aumento. 
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Se la situazione non cambia, la popolazione 
può raggiungere, in qualche decina d’anni, un 
limite che permette di considerarla una veloci¬ 
tà veramente esplosiva. Si sa che il controllo 
dell’eccesso di nascite umane avviene in tre 
modi: tramite epidemie, carestie e guerre. In 
questo momento, tutti i freni imposti dalla na¬ 
tura sono già in funzione, a un livello più che 
mai preoccupante: un’epidemia che non sia¬ 
mo ancora riusciti a controllare (l’AIDS), una 
malnutrizione estrema che affligge più di un 
miliardo di persone, un numero inaudito di 
guerre civili e religiose. In queste guerre per 
fortuna non sono state ancora usate le bombe 
atomiche, ma forse qualche fisico nucleare 
russo, ridotto alla disoccupazione o addirittu¬ 
ra alla fame, o qualche estremista di una reli¬ 
gione mediorientale, giapponese o americana 
comincerà a lavorare per i governi, i partiti o 
le religioni di tipo fondamentalista e ci regale¬ 
rà nuove Hiroshima e Nagasaki. 

Lo studio recente della geografia dei geni ha 
fornito numerosi esempi di espansione, le 
«diaspore» (per utilizzare il vecchio termine 
greco che usiamo qui come sinonimo di espan¬ 
sione geografica delle popolazioni). Esse han¬ 
no avuto luogo, per lo più, ma non esclusiva- 
mente, negli ultimi diecimila anni, cioè dopo 
la fine del Paleolitico. Perché possiamo indivi¬ 
duarle tramite la geografia dei geni? Soprat¬ 
tutto nel Paleolitico, la densità di popolazione 
era molto bassa e ciò ha favorito una differen¬ 
ziazione genetica elevata a causa della deriva 
genetica, che è particolarmente forte se la 
densità di popolazione è piccola. In queste 
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condizioni la deriva provoca una variazione 
casuale che si può estendere a tutti i geni, e 
dunque una forte distanza genetica tra le po¬ 
polazioni. La migrazione provocata dalle e- 
spansioni, che possono estendersi molto lonta¬ 
no dai punti di origine, provoca mescolanze 
tra popolazioni vicine e lontane, che lasciano 
tracce abbastanza profonde sulla geografia dei 
geni. Possiamo osservare le conseguenze di 
questi movimenti sulle carte geografiche dei 
geni (carte genografiche) ancora molte mi¬ 
gliaia di anni dopo, poiché si producono in 
modo rapido e le loro tracce si cancellano assai 
più lentamente. Migrazioni successive, dovute 
a espansioni diverse, possono ricoprire in par¬ 
te le migrazioni precedenti, ma è possibile se¬ 
parare i loro effetti sulla geografia dei geni 
per mezzo di tecniche statistiche. 

La nostra analisi ha dimostrato che, in genere, 
tutte le grandi espansioni sono dovute a inno¬ 
vazioni tecnologiche importanti, soprattutto 
quelle che hanno permesso un aumento della 
nutrizione, dei mezzi di trasporto, o del.con¬ 
trollo politico e militare,..Le innovazioni re¬ 
sponsabili delle grandi espansioni sono quelle 
che provocano una crescita demografica loca¬ 
le, che segue lo spostamento della popolazio¬ 
ne, se l’innovazione può spostarsi anch’essa. 
La coltivazione dei cereali è stata esportata, in¬ 
sieme con i cereali stessi, in ogni luogo dove 
era possibile coltivarli. Il grano era selvatico in 
Medio Oriente ed è stato coltivato all’inizio del 
Neolitico; la sua coltivazione (insieme con 
quella di altri cereali come l’orzo e, molto im¬ 
portante, con l’allevamento degli animali do- 

146 



mestici più comuni al giorno d’oggi) ha per¬ 
messo un’enorme crescita della popolazione. 
Lo sviluppo demografico locale ha stimolato 
un’espansione geografica al vicinato, alla ri¬ 
cerca di altri terreni adatti all’agricoltura. Qui 
il ciclo di crescita demografica ed espansione è 
ricominciato, e si è potuto estendere in ogni 
luogo dove vi erano le condizioni (coltura del 
grano, ecc.) sufficienti a una crescita demo¬ 
grafica. L’espansione si è arrestata ove ha tro¬ 
vato barriere insormontabili come l’oceano, 
oppure dove il grano non poteva crescere a 
causa di condizioni ambientali negative, come 
il freddo in Scandinavia, nel nord della Rus¬ 
sia, ecc. 

Non tutte le rivoluzioni tecnologiche sono re¬ 
sponsabili di crescite demografiche e, pertan¬ 
to, di espansioni. È più facile comprendere il 
meccanismo di genesi delle espansioni riflet¬ 
tendo su un esempio di tempi storici recenti e 
familiare a tutti. Nella seconda parte del Me¬ 
dioevo gli europei iniziarono una crescita de¬ 
mografica imponente, dovuta a un grande nu¬ 
mero di innovazioni tecnologiche che ebbero 
un effetto economico positivo dopo la deca¬ 
denza causata dalla distruzione delle strutture 
dell’Impero romano seguita alle invasioni dei 
barbari. Questa esplosione demografica ed 
economica fu contenuta entro i limiti geo¬ 
grafici dell’Europa, fino allo sviluppo di inno¬ 
vazioni importanti nella tecnologia dei tra¬ 
sporti transoceanici. A loro volta questi permi¬ 
sero, a partire dal XV secolo, un’espansione 
geografica agli altri continenti, soprattutto al¬ 
l’America, all’Australia, all’Africa. La crescita 
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demografica resa possibile in Europa dallo svi¬ 
luppo economico, verso la fine del Medioevo, 
fornì lo slancio necessario; le scoperte geo¬ 
grafiche permesse dalle innovazioni nautiche 
aprirono gli spazi liberi che diedero luogo al¬ 
l’espansione europea. 


La prima espansione dell’agricoltura 

I dettagli delle espansioni dell’uomo moderno 
al mondo intero durante il Paleolitico ci reste¬ 
ranno forse preclusi per sempre, ma altre 
espansioni più vicine ai nostri tempi sono me¬ 
no misteriose. Mi sono occupato, in collabora¬ 
zione con l’archeologo Ammerman, di una di 
queste espansioni, legata allo sviluppo dell’a¬ 
gricoltura in Medio Oriente. La possiamo 
definire espansione neolitica, poiché il passag¬ 
gio dalla caccia e raccolta dei paleolitici alla 
coltura delle piante e all’allevamento degli ani¬ 
mali coincide, almeno nel mondo occidentale, 
con lo sviluppo di nuove tecniche di produzio¬ 
ne degli utensili di pietra, che hanno dato il 
nome di Neolitico a questo periodo. Subito do¬ 
po, l’introduzione della ceramica, probabil¬ 
mente inventata altrove, ha esaltato l’efficienza 
degli sviluppi agricoli, e ha dato un marcatore 
molto utile agli archeologi, che da quel punto 
in avanti hanno potuto utilizzare, salvo poche 
eccezioni, sia gli utensili di tipo neolitico, sia la 
presenza del grano, sia quella della ceramica 
per identificare l’arrivo dell’agricoltura in Eu¬ 
ropa. Diciamo però che solo la presenza del 
grano è un segno sicuro, poiché era pressoché 
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assente, in Europa, prima del Neolitico, e vi è 
arrivato poi con l ’agricoltura sviluppa ta nel 
Medio Oriente. 

La pressione demografica aveva probabilmen¬ 
te, già 10000 anni fa, raggiunto un grado ab¬ 
bastanza considerevole, soprattutto nei luoghi 
a clima subtropicale che offrivano le migliori 
condizioni. Vi fu allora un cambiamento cli¬ 
matico che modificò flora e fauna è alterò sen¬ 
sibilmente il sistema di vita, forzando gli uomi¬ 
ni del tardo Paleolitico a trovare soluzioni ali¬ 
mentari nuove. Almeno in tre regioni molto 
lriodo, all’inizio della produzione del cibo, co¬ 
me supple mento alla caccia, e alla raccolta. 
L’addomesticamento di piante e animali, che 
già servivano come alimenti naturali, ebbe ini¬ 
zio in Medio O riente, in Cina, in Messico e 
nelle Ande settentrionali. Le aree d’origine 
dell’addomesticamento sono abbastanza spar¬ 
se in tutte queste zone e le soluzioni pratiche 
furono assai diverse nelle tre regioni, come di¬ 
verse erano le piante locali e, soprattutto in 
Medio Oriente, gli animali selvatici indigeni 
che furono addomesticati. Vi erano: il miglio 
al nord della Cina, il riso al sud, i maiali in tut¬ 
to il territorio, i bufali al sud; numerosi tipi di 
grano, l’orzo, i bovidi, le capre, le pecore nella 
cosiddetta Mezzaluna Fertile (la regione che 
include Israele, - il Libano, la Siria, l’Iraq e la 
parte più occidentale dell’Iran); il mais, le zuc¬ 
che, i fagioli in Messico. Gli sviluppi furono 
quasi contemporanei in Cina, America e Me¬ 
dio Oriente, malgrado l’enorme distanza tra 
queste regioni. Ciò indica una pressione ester- 
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na comune co me il cam bi amento globa le del 
^lima, che sembra esservi stato a quei tempi, lo 
sviluppo di fattori interni comuni alle diver¬ 
se regioni, come l’esaurimento delle risorse, 
e la pressione della popolazione. Queste ulti¬ 
me due conseguenze possono essere state pro¬ 
vocate entrambe dal cambiamento del clima 
(fig. 5). 

La ceramica più antica che conosciamo fu tro¬ 
vata molto lontano: in Giappone, circa 12000 
anni fa, vi fu uno sviluppo locale importan¬ 
te (in totale assenza dell’agricoltura, che ar¬ 
rivò in Giappone dall’esterno diecimila anni 
più tardi). E difficile asserire, o escludere, che 
la ceramica sia arrivata nel Medio Oriente da 
questa origine lontana. Ma una scoperta re¬ 
cente ha mostrato che la ceramica è s tata in¬ 
ventata indipendentemente, prima che in Me¬ 
dio Oriente, nel Sahara, che all’epoca non era 
un deserto e, almeno nelle parti montagnose, 
era abitato da popolazioni che ci hanno lascia¬ 
to tr acce mol to visibili della i oro ci viltà: le fa¬ 
mose pitture rupestri del Tassili, del Tibesti e 
di numerose altre regioni. 

Quando le terre vicine a quelle degli agricolto¬ 
ri neolitici si prestavano alla coltivazione, de¬ 
v’essere stato inevitabile che fossero subito oc¬ 
cupate dai contadini che venivano dai dintor¬ 
ni, o da più lontano, per cercare nuovi campi 
da coltivare. La mancanza di tecniche per la 
fertilizzazione del terreno ha costretto spesso 
gli agricoltori primitivi a sviluppare il maggese 
o a cercare terre nuove. L’introduzione dell’a¬ 
gricoltura ha quindi portato da un lato all’au¬ 
mento della densità locale, e dall’altro a un’e- 
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Fig. 5 Carta delle aree di origine dell’agricoltura nel mondo. 





span sione geog rafica che è pot uta con tinuare 
ìmo a~cHe reco loRia locale l’ ha p ermesso . 
L’espansione partita dal Medio Oriente è stata 
più facile di quelle che iniziarono in altre re¬ 
gioni d’origine dell’agricoltura nel mondo, 
poiché la coltivazione del grano e dell’orzo e 
l’allevamento degli animali domestici erano 
adatti a un’area abbastanza estesa attorno al 
Medio Oriente: una grande parte dell’Europa, 
dell’Africa settentrionale (che non era ancora 
un deserto) e dell’Asia occidentale. In Messi- 
co, l’agricoltura ha tardato migliaia d’anni a 
espandersi verso il nord, ma si è diffusa più 
facilmente verso le Ande, dove vi è una gran¬ 
de varietà ambientale. Anche la maggior parte 
delle aree tropicali dell’America meridionale 
ha tardato a svilupparsi per ragioni ecologi¬ 
che. La diversità di ambienti della Cina ha fa¬ 
vorito sviluppi diversi e indipendenti al sud e 
al nord, che si sono potuti espandere solo in 
modo limitato ai dintorni: a nord vi era la 
steppa, a ovest il deserto, a sud un clima tropi¬ 
cale che di solito non si presta bene a certi tipi 
di agricoltura. 

Il .periodo neolitico è iniziato in Medio Orien¬ 
te forse un po’ prima che in Messico o in Cina 
ed è durato quattro o cinquemila anni, fino al¬ 
igera dei metalli. L’economia agricola che si è 
diffusa dal Medio Oriente in tutte le direzioni 
era abbastanza complessa, poiché includeva 
sia cereali sia animali domestici, che hanno po¬ 
tuto acclimatarsi in un’area piuttosto vasta. In 
America si è avuto uno sviluppo modesto degli 
animali domestici, ma ben più soddisfacente 
per quanto riguarda le piante. Quando gli eu- 
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ropei le hanno trovate, al loro arrivo, se le so¬ 
no subit o portate in Eur opa (pomodoro, pata¬ 
ta, cac ào. tabac co...). Una di queste, la manioca, 
proveniente dall’alto bacino amazzonico, dopo 
la scoperta dell’America fu diffusa forse da 
missionari, tra i contadini africani nell ’Africa 
tropicale. In quasi tutta questa vastissima re¬ 
gione il successo della manioca fu tale, in me¬ 
no di due secoli, che nella maggior parte del¬ 
l’area andò perduta la conoscenza della colti¬ 
vazione di altre piante di origine africana, co¬ 
me il sorgo, che avevano permesso agli agri¬ 
coltori di espandersi in tutta l’Africa nei pre¬ 
cedenti quattro o cinquemila anni. 

La carta dell’espansione dell’agricoltura in Eu¬ 
ropa, che abbiamo basato sul primo arrivo del 
grano, datato col carbonio radioattivo (fig. 6), 
indica la prima apparizione nelle regioni ar¬ 
cheologiche europee dei cereali originari del 
Medio Oriente. L’espansione è stata estrema- 
mente lenta e regolare. Partit a dal Medio 
Oriente e da ll’A nato lia, c irca 9500 anni fa, le 
ci so no v ol uti p iù d i 3500 anni per arrivare 
fino a ll’Inghi lterra. E una velocità di un chilo- 
metro all’anno, in media. Lungo le coste~3er 
Mediterraneo è stata un po’ più veloce, perché 
di solito è più semplice spostarsi in barca che a 
piedi. 

Durante questo lungo periodo di espansione, 
vi sono stati cambiamenti e adattamenti cultu¬ 
rali locali. L’espansione lungo le coste del Me¬ 
diterraneo, partita dalla Macedonia e dalla 
Grecia, arrivò all’Italia meridionale, per poi 
proseguire verso il Mediterraneo occidentale. 
Ma ancora prima erano state raggiunte le isole 
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Fig. 6 Carta dell’espansione dell’agricoltura in Europa. 


tra la Turchia e la Grecia, com’è dimostrato 
dall’uso dell’ossidiana, le cui cave si trovavano 
nelle isole del mar Egeo. Nel Tirreno le cave 
di ossidiana più ricche erano a Lipari. 

Questo dettaglio ci rassicura sul fatto che i 
neolitici sapessero costruire e usare le imbar¬ 
cazioni. Una barca neolitica completa è stata ri¬ 
trovata recentemente da archeologi francesi 
nella Senna, e una da archeologi italiani a 
Bracciano. L’Europa centrale è stata raggiunta 
risalendo il Danubio e discendendo sui fiumi 
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della pianura europea, ove troviamo una cul¬ 
tura che ha una firma particolare, una decora¬ 
zione speciale del vasellame (la ceramica linea¬ 
re). I primi agricoltori del Medio Oriente non 
utilizzavano la ceramica, che è arrivata più tar¬ 
di, e le prime colonizzazioni agricole della Ma¬ 
cedonia ne erano prive. Ma, dopo il suo arri¬ 
vo, il vasellame si è diffuso molto rapidamen¬ 
te, ed è avanzato nel resto dell’Europa con l’a¬ 
gricoltura, quasi senza eccezioni. Ho osservato 
che altrove, in particolare in Oriente, in Giap¬ 
pone, la ceramica è nata molto prima dell’agri¬ 
coltura, quasi 10000 anni prima, e in queste 
regioni viene dato spesso il nome di neolitiche 
alle culture che utilizzavano la ceramica, men¬ 
tre in Europa la parola richiama piuttosto la 
presenza dell’agricoltura. È una fonte di con¬ 
fusione di cui è talvolta necessario ricordarsi. 
Ho già detto che la cera mic a è stata inventata 
in G i appone , o più precisamente nella regione 
attorno al Mare del Giappone, che comprende 
la Corea e l a Ma nciuria; ma in Medio Oriente 
è più probabile che sia" giunta dal Sah ara, ove 
la ceramica era in uso mille anni prima dei ri¬ 
trovamenti di vasellame del Medio Oriente. La 
via dell’Asia centrale era forse aperta al com¬ 
mercio da tempo. La via della seta, che portò 
questo tessuto in Europa nel Medioevo, era 
già attiva ai tempi di Roma e della Grecia. Sap¬ 
piamo di movimenti umani lungo questa via 
anche prima, com’è stato dimostrato dalla pre¬ 
senza dei grandi cimiteri di popoli nordeuro¬ 
pei nell’area più occidentale delia Cina, la pro¬ 
vincia conosciuta con il nome di Xinjiang. Qui, 
la grande aridità del deserto del vecchio baci- 
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no del Tarim ha permesso una conservazione 
per essiccamento quasi perfetta di un notevole 
numero di cadaveri, forse soprattutto di quelli 
seppelliti in inverno, che sono stati liofilizzati 
(disidratati per congelamento). Alcuni hanno 
chiaramente gli occhi azzurri e i capelli biondi; 
i loro geni, in corso di studio, sembrano con¬ 
fermare quello che indicano gli occhi e i capel¬ 
li. Inoltre, i loro abiti, pure assai ben conserva¬ 
ti, denotano un’origine europea, in accordo 
con la datazione mediante carbonio radioatti¬ 
vo. Si trattava di europei del nord, i p i ù vecchi 
dei qu afi hanno almeno J58Q_Q_anni. Uno degli 
abiti ricordala! poco un tessuto scozzese, un 
tartan moderno. Questa gente parlava proba¬ 
bilmente una lingua indoeuropea oggi estinta, 
il tocario, di cui rimangono testimonianze 
scritte in un antico alfabeto indiano. Nella re¬ 
gione vi è anche un affresco del VII secolo 
d.C., che rappresenta uomini bianchi dai ca¬ 
pelli biondi e rossi, ben vestiti. Questa scoperta 
molto recente (dovuta all’orientalista america¬ 
no Victor Mair di Filadelfia) mostra che la via 
de ll’Asia centr ale fu aperta probabilmente 
4(300 anni fa o piu, e potrebbe essere stata pra¬ 
ticata con qualche frequenza già ai tempi del¬ 
l’inizio dell’agricoltura. Probabilmente questo 
popolo nordeuropeo è scomparso a causa del¬ 
le invasioni mongole, ma rimangono geni di 
origine europea in una popolazione della Cina 
occidentale, gli uygur, che vivono nello Xin- 
jiang e rivelano una grande variazione di colo¬ 
ri e di forme del viso, probabilmente dovuta a 
una mescolanza mongolo-europea. 
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Diffusione demica o diffusione culturale? 

Con Ammerman, l’archeologo con il quale ab¬ 
biamo costruito le carte archeologiche della 
progressione dell’agricoltura neolitica in Eu¬ 
ropa della figura 6, ci siamo posti la domanda: 
la diffusione dell’agricoltura fu dovuta a un’e¬ 
spansione di uomini, cioè di agricoltori che 
portarono con sé le proprie conoscenze tecno¬ 
logiche, oppure a diffusione della sola tecno¬ 
logia? Possiamo chiamare il primo tipo di dif¬ 
fusione demica e il secondo culturale. Gli ar¬ 
cheologi si sono interessati poco al problema; 
utilizzando solo i dati archeologici è molto 
difficile fare una distinzione. Vi è anche un’al¬ 
tra difficoltà, che potremmo definire di storia 
dell’epistemologia scientifica. Nel periodo tra 
le due guerre mondiali gli archeologi avevano 
la tendenza a interpretare la comparsa di qual¬ 
siasi innovazione culturale (pur se limitata, co¬ 
me un’ascia, una nuova decorazione dei vasi, 
un nuovo sistema di sepoltura: quelle che si 
sono diffuse rapidamente in Europa centrale 
durante l’èra dei metalli) come il risultato di 
grandi migrazioni e conquiste. Dopo l’ultima 
guerra mondiale ci si è accorti, soprattutto in 
Inghilterra, che queste interpretazioni poteva¬ 
no essere errate, poiché poteva trattarsi di mo¬ 
de che si diffondevano in un’area abbastanza 
densamente popolata, grazie a una rete com¬ 
merciale ben sviluppata. Questo importante 
contributo critico ha provocato un’oscillazione 
eccessiva del pendolo dei dogmi archeologici. 
Tra la prima e la seconda guerra mondiale, gli 
archeologi interpretavano tutte le novità (nuo- 
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ve forme di oggetti casalinghi o artistici, armi, 
ecc.) come dovute a migrazioni di popoli; do¬ 
po la seconda guerra mondiale, non accettava¬ 
no più migrazioni, ma solo movimenti di mer¬ 
canti e mode nuove. 

L’analisi dei dati archeologici ha dimostrato 
che la diffusione deH’agric oltura è stata molt o 
lenta, e che e stata accompagnata da un a u¬ 
ment ò considerev ole d ella xLensità-dl-popola.- 
7jone; ài’contrario, ogni diffusione puramente 
culturale è di solito rapida e ha raramente ef¬ 
fetti demografici. Abbiamo esaminato con il 
massimo rigore critico il problema se la diffu¬ 
sione potesse essere di tipo demico o solamen¬ 
te culturale, sulla base delle conoscenze demo¬ 
grafiche della specie umana. Il fatto che sia 
stata così lenta è naturalmente un punto in fa¬ 
vore della teoria demica; ma era essa compati¬ 
bile con la lentezza della moltiplicazione e del¬ 
la migrazione delle popolazioni umane? Una 
teoria genetica sviluppata da R.A. Fisher, fa¬ 
cilmente adattata ai problemi ecologici e de¬ 
mografici come il nostro, ci ha aiutato a risol¬ 
vere il quesito. Nella versione demografica, la 
teoria di Fisher prevede quantitativamente la 
velocità radiale di diffusione (partendo dal 
centro dell’espansione) di una popolazione 
che si accresca numericamente fino a satura¬ 
zione locale e si sposti se è necessario cercare 
nuovi campi, sia a causa deH’esaurimento rapi¬ 
do dei terreni coltivati senza l’uso di fertiliz¬ 
zanti, sia per sovrappopolamento locale. Natu¬ 
ralmente la migrazione riguarderà le regioni 
più vicine, a meno che queste siano già occu¬ 
pate. Vi è comunque un limite alla velocità di 
spostamento dei contadini primitivi. La teoria 
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di Fisher 1 mostra che la velocità radiale di 
avanzamento di una popolazione, che si accre¬ 
sce e migra, dipende molto semplicemente da 
due grandezze demografiche semplici e facil¬ 
mente calcolabili: la velocità di crescita della 
popolazione e la velocità di migrazione. 

La velocità dell’avanzamento osservato per l’a¬ 
gricoltura sulla base dei dati archeologici è in 
media di un chilometro all’anno, un po’ di più 
in barca (sia lungo le coste sia lungo i fiumi) e 
meno se barriere fisiche causarono rallenta¬ 
mento, o se cambiamenti di condizioni am¬ 
bientali richiesero nuovi adattamenti. Per 
mantenere questa velocità media di diffusione 
di un popolo occorre una grande velocità di 
accrescimento demografico, se quella di mi¬ 
grazione è molto piccola; oppure, se l’accresci¬ 
mento è lento, una migrazione individuale più 
rapida. Le più alte velocità di riproduzione co¬ 
nosciute storicamente nell’uomo sono di oltre 
il 3% all’anno, corrispondente a un raddoppio 
in meno di una generazione. Le più alte velo¬ 
cità di migrazione conosciute per i coltivatori 
primitivi sono già troppo alte, per quella velo¬ 
cità di riproduzione, e darebbero un tasso di 
progresso dell’agricoltura neolitica in Europa 
troppo grande. Va detto che la velocità di cre¬ 
scita che conta è molto difficile da misurare, 
soprattutto per mezzo dei dati archeologici, 
poiché essa rappresenta la velocità iniziale, che 
dura poco. Ma alcuni esempi storici ci mostra¬ 
no che una simile velocità è ben possibile 
quando una popolazione di coltivatori occupa 
una terra quasi disabitata. Per esempio, la pro¬ 
vincia del Québec, in Canada, è stata portata 
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alla densità attuale da una popolazione che era 
originariamente di circa mille donne francesi, 
poco più di tre secoli fa. Queste furono reclu¬ 
tate da Luigi XIV come spose per gli uomini 
che abitavano il Canada francese e non aveva¬ 
no altra possibilità di trovare mogli francesi. 
Luigi XIV diede una dote a ciascuna delle 
donne che accettarono di sposarsi in queste 
condizioni, spesso senza conoscere il loro futu¬ 
ro marito, e le adottò come figlie: erano chia¬ 
mate le «figlie del re». La velocità di crescita 
di questa popolazione era molto alta; fra l’al¬ 
tro, essa è simile a quella di un’altra colonizza¬ 
zione: il popolamento dell’Africa meridionale 
da parte dei contadini olandesi. Naturalmente 
i coltivatori europei che colonizzarono Canada 
e Sudafrica utilizzavano metodi di coltivazione 
migliori di quelli dei neolitici, ma le condizio¬ 
ni demografiche potevano essere molto simili. 
Con queste velocità di crescita, bastano veloci¬ 
tà di migrazione molto piccole per garantire 
un avanzamento di un chilometro all’anno. In 
generale, abbiamo trovato che la velocità di 
avanzamento dell’agricoltura in Europa è ben 
compatibile con la teoria di una diffusione de¬ 
mica dei coltivatori neolitici, sulla base dei dati 
demografici conosciuti. 

Ma, almeno all’inizio, l’ipotesi di una diffusio¬ 
ne demica dell’agricoltura neolitica ha avuto 
poco successo presso gli archeologi angloame¬ 
ricani. Non essendo possibile verificare la mi¬ 
grazione per mezzo dei dati archeologici, il 
dogma vuole che non vi siano state migrazioni. 
L’accoglienza riservata alla nostra teoria è 
dunque stata quasi glaciale. La situazione ha 
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iniziato a cambiare di recente. Colin Renfrew, 
professore di Archeologia dell’Università di 
Cambridge, in un libro pubblicato nel 1987 e 
in un articolo apparso su « Scientific Ameri¬ 
can » nel 1989, ha accettato completamente l’i¬ 
potesi e il modello che avevamo proposto. Al¬ 
tri archeologi hanno ora accolto, almeno in 
parte, la nostra tesi del 1972. Abbiamo avuto 
un esempio delle difficoltà di penetrazione 
che trovano le nuove idee anche nel mondo 
scientifico, quando sono in aperta contraddi¬ 
zione con quelle correnti. 


Una dimostrazione genetica della diffusione demica 
dell’agricoltura del Medio Oriente 

L’archeologia non aiuta a verificare l’esistenza 
delle migrazioni, tranne che in casi ecceziona¬ 
li. La demografia dei Paesi in via di sviluppo ci 
ha aiutato a convincerci che la lentezza della 
diffusione dell’agricoltura è in accordo con i 
dati di crescita e di migrazione dei coltivatori 
primitivi. Ma questo accordo tra la velocità di 
diffusione osservata e quella calcolata con i da¬ 
ti demografici non è sufficiente per provare 
che la diffusione sia stata veramente demica. 
Abbiamo quindi cercato dimostrazioni indi- 
pendenti dell’espansione demica dell’agricol¬ 
tura. Vi era una possibilità che la genetica ci 
potesse aiutare, ma bisognava sviluppare nuo¬ 
vi metodi, e uno in particolare si è rivelato 
molto soddisfacente: la costruzione di carte 
geografiche sintetiche dei geni. Un solo gene 
non può fornire risultati sufficientemente 
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chiari, essendo sempre soggetto a molte varia¬ 
zioni casuali, e le carte di un solo gene sono su¬ 
scettibili di numerose spiegazioni diverse, sen¬ 
za che si possa sceglierne una con facilità. Per 
esempio, guardiamo la carta dei due geni che 
sono noti ai più a causa della loro importanza 
per la salute: il gene Rh— in Europa, che mo¬ 
stra la punta massima nei Pirenei (fig. 7), e il 
gene 0 (del sistema dei gruppi sanguigni ABO) 
che raggiunge il 100% nella maggior parte 
dell’America (fig. 8). L’Rh- è un gene euro- 



Fig. 7 Distribuzione geografica del gene Rh- in Europa 
(scala arbitraria). 





peo (si veda il cap. 1), raro o del tutto assente 
altrove. Sembra ragionevole fare l’ipotesi che 
la sua origine sia d ovuta a una mutazione da 
Rh+ a Rh— apparsa^^ nell’Europa oc cidentale . 
Dato che l’Europa fu occupata dàTTuomo mo¬ 
derno 40000 anni fa, si deve molto probabil¬ 
mente trattare di una mutazione avvenuta do¬ 
po questa data, che ha avuto il tempo di dif¬ 
fondersi dal suo punto di origine (forse, ma 
non necessariamente, dove mostra ora il suo 
picco massimo). Come spiegare le frequenze 
attualmente elevate di Rh negativi? Vi sono 
due possibilità: che la selezione naturale abbia 
dato vantaggio all’eterozigote, o che un episo¬ 
dio di deriva genetica abbia favorito per caso 
l’aumento dei tipi Rh negativi. È spesso diffici¬ 
le scegliere tra le du£_ipetesW-IiuEuropa vi è 
stato, a cominciare dà j?5 000 anni fja, un episo¬ 
dio che avrebbe potuto ridurre Te dimensioni 
demografiche della popolazione e quindi favo¬ 
rire la deriva: l’ultima glacia zion e. Questa ha 
pure creato un isolamento abbastanza serio tra 
l’Europa occidentale e quella orientale. E im¬ 
probabile, comunque, che la popolazione del¬ 
l’Europa occidentale sia diminuita troppo. 
Anche al colmo del freddo, 18000 anni fa, vi 
era una grande attività artistica in Europa oc¬ 
cidentale: il sud-ovest della Francia e la Spa¬ 
gna settentrionale sembrano aver avuto per 
trentamila anni, fino all’inizio dell’agricoltu¬ 
ra, una ricchezza artistica costante, che sareb¬ 
be difficile da conciliare con una popolazione 
di poche centinaia di individui, a meno che l’i¬ 
nizio della diffusione del gene Rh— nella po¬ 
polazione europea sia stato dovuto a un episo- 
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dio piuttosto breve di deriva genetica, al tem¬ 
po del popolamento iniziale dell’Europa del¬ 
l’ovest. 

Abbiamo un dubbio di questo tipo - selezione 
naturale o deriva (si veda p. 74) - anche per la 
scomparsa (o quasi) dei geni A e B in America, 
che ha lasciato solo il gene 0. Questo tipo è ab¬ 
bastanza frequente altrove (il 60% è una me¬ 
dia approssimata), ma l’evoluzione dal 60% al 
100% è un cambiamento notevole. Ho già det¬ 
to che anche qui il fenomeno può essere dovu¬ 
to a deriva genetica (in particolare a un nume¬ 
ro molto piccolo di fondatori). Si è pure fatta l’i¬ 
potesi che sia stata la selezione naturale a eli¬ 
minare gli individui dei gruppi diversi dallo 0, 
ed è stato anche indicato un colpevole: la sifi¬ 
lide. La malattia sembra esp lodere dopo il 
1492. La si è chiamata malattia gallica o napo¬ 
letana, secondo i punti di vista. L’evento che 
diede origine all’equivoco fu la guerra portata 
a Napoli dal re francese Carlo Vili (iniziata 
nell’agosto del 1492 e finita nel febbraio del 
1495 con la conquista della città). In quell’epo¬ 
ca Napoli era sotto il controllo spagnolo, il che 
darebbe qualche sostegno all’ipotesi dell’origi¬ 
ne americana. Questa ipotesi si trova nella pri¬ 
ma descrizione scientifica - di un’accuratezza 
sorprendente - della malattia, che le diede il 
nome: il poema, di Girolamo Fracastoro da 
Verona, intitolato Syphilis sive de morbo gallico 
(1530), scritto in un latino molto elegante. Nel 
poema il giovane pastore americano Syphilus 
è infedele al dio Sole e ne è punito con l’appa¬ 
rizione sul suo corpo di ulcere sifilitiche. Ma, 
dopo, il dio lo perdona e gli insegna a curarle 
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con la pianta di guaiaco (di origine americana) 
e il mercurio. In un’altra opera (De contagiane 
et contagiosi morbis, 1546), Fracastoro interpre¬ 
ta in modo assolutamente moderno le malattie 
contagiose (chiamate infectiones), dichiarando¬ 
le dovute a germi viventi (chiamati seminaria 
prima). Egli elenca fra le infezi oni, .oltre, alla 
sifilide, la le bbra, la tuber c olosi, il . tifo , ecc. 
Oggi possiamo dare un piccolo sostegno speri¬ 
mentale alla teoria, poiché sappiamo che con 
le cure moderne gli indivi dui di grup po 0 gua - 
riscono (almeno dal punto di vista immuno- 
logico) prima di quelli degli altri gruppi. 

È in generale difficile spiegare le carte geo¬ 
grafiche di un gene solo. Il gene Rh— è com¬ 
patibile con la storia della diffusione degli 
agricoltori neolitici a partire dal Medio Orien¬ 
te, se immaginiamo che essi fossero in preva¬ 
lenza (o forse anche al 100%) Rh positivi e gli 
europei paleolitici fossero prevalentemente (o 
forse al 100%) Rh negativi. Ma vi sono molte 
altre spiegazioni possibili. Per fortuna, vi è un 
certo numero di altri geni che sono in accordo 
con questa interpretazione. Però solamente i 
geni che mostravano differenze di frequenza 
tra il Medio Oriente e le popolazioni che vive¬ 
vano in Europa prima della diffusione dei 
neolitici potrebbero illuminarci. Non sappia¬ 
mo quali siano questi geni, ma è ragionevole 
pensare che siano gli stessi che oggi mostrano 
un’importante variazione graduale tra la zona 
d’origine e quella d’arrivo. Prima dell’agricol¬ 
tura, la densità di popolazione era ovunque 
molto bassa e la deriva genetica poteva causare 
differenze elevate di frequenze geniche da 
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una regione all’altra. Dato che i neolitici pote¬ 
vano, grazie all’agricoltura, raggiungere den¬ 
sità di popolazione molto più alte che i paleoli¬ 
tici, i loro geni non devono essere stati diluiti 
in modo completo dall’espansione verso l’Eu¬ 
ropa, seguita dalla mescolanza con gli abitanti 
precedenti. Piuttosto ci si può attendere una 
loro diluizione progressiva dal punto d’inizio 
verso la periferia dell’espansione. 

Le migrazioni influenzano tutti i geni in ugua¬ 
le maniera, ed è dunque possibile ricostruirle 
se si può fare una sintesi della variazione geo¬ 
grafica di tutti quelli per i quali vi sono abba¬ 
stanza dati. Più grande la quantità di geni di¬ 
sponibili per questa ricerca, maggiormente ri- 
producibile sarà il risultato. Ai tempi del pri¬ 
mo saggio avevamo potuto utilizzare 39 geni. 2 
Quindici anni più tardi abbiamo ripetuto l’a¬ 
nalisi con 95 geni; le conclusioni sono rimaste 
pressoché le stesse, ma i risultati sono stati più 
netti e precisi. Bisogna dire che l’Europa è la 
regione meglio conosciuta del mondo sotto 
molti punti di vista, genetico e archeologico 
inclusi. Ma è assai probabile che vi siano state 
molte migrazioni, anche di grande peso, in 
tempi diversi, originate in luoghi differenti 
prima e dopo quella che ci interessa. Queste 
andrebbero a sovrapporsi le une alle altre: co¬ 
me possiamo distinguerle? Benché io parli di 
migrazioni, penso sempre alle espansioni, cioè 
alle migrazioni determinate dalla crescita di 
una popolazione nel centro d’origine, che pro¬ 
voca una migrazione, seguita dalla crescita 
nelle regioni occupate, e così di seguito, in mo- 
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do che la popolazione si espande come una 
macchia d’olio a partire dal centro d’origine. È 
chiaro che ciò è possibile, nel caso dell’uomo, 
quando si sia prodotta all’origine un’invenzio¬ 
ne che permette un accrescimento demografi¬ 
co della popolazione. Le invenzioni che au¬ 
mentano la quantità di cibo a disposizione so¬ 
no quelle che hanno la maggiore probabilità di 
determinare espansioni, soprattutto se le pian¬ 
te o gli animali domestici o gli altri fattori che 
ne sono responsabili possono essere esportati 
in una regione molto estesa. Ve ne sono state, 
molto probabilmente, parecchie, e non solo di 
natura agricola, oltre alla prima invenzione 
dell’agricoltura. 

Un metodo statistico, conosciuto con il nome di 
analisi delle componenti principali, può permette¬ 
re di separare i differenti « strati » sovrapposti 
delle frequenze geniche (o di altre grandezze). 
Applicato al nostro problema, ha dimostrato 
di poter separare le espansioni partite da ori¬ 
gini diverse. Il metodo permette di isolare l’u¬ 
no dall’altro i fenomeni che non hanno rela¬ 
zioni reciproche, e influenzano una stessa 
grandezza - come la frequenza di un gene — di 
cui si conosce in ogni punto dello spazio geo¬ 
grafico il valore medio o la somma - come ac¬ 
cade, in effetti, per le frequenze dei geni. Me¬ 
todi simili hanno avuto molteplici applicazio¬ 
ni, per esempio per conoscere l’influenza del¬ 
l’età, del sesso, della classe socioeconomica dei 
partecipanti a una votazione. 

Fu necessario, come prima cosa, creare le car¬ 
te geografiche per ciascun gene studiato con 
sufficiente dettaglio in tutta l’Europa e il Me- 
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dio Oriente. Come detto in precedenza, po¬ 
temmo, per la prima volta nel 1978, costruire 
le carte di 39 geni differenti per i quali vi era 
un numero sufficiente di dati; poi dovemmo 
calcolare le componenti principali di questi 
dati, e alla fine ricavare le carte geografiche di 
ciascuna componente. È possibile determinare 
quantitativamente l’effetto di ogni componen¬ 
te sulla variazione globale: la componente più 
importante è quella responsabile della mag¬ 
giore quantità di variazione. Dopo aver calco¬ 
lato la prima componente, il metodo funziona 
in modo sequenziale. La componente calcolata 
subito dopo esaminerà la variazione residua, 
dopo aver tolto dai dati quella legata alla pri¬ 
ma. Si può ugualmente togliere dai dati anche 
la variazione dovuta alla seconda componente, 
ottenendo la terza, e così via. 

È stata una sorpresa molto grande e piacevole 
vedere che la carta geografica della prima 
componente dei geni dell’Europa (fig. 9) ri¬ 
produceva quasi perfettamente la carta delle 
date di arrivo dei cereali in Europa, valutate 
con il carbonio radioattivo. Fu Paolo Menozzi 
quello dei tre collaboratori (Alberto Piazza e io 
eravamo gli altri) che vide per primo il risulta¬ 
to dalle carte ottenute con il calcolatore. La 
correlazione tra le due carte, genetica e ar¬ 
cheologica, è molto alta. La correlazione tra 
due fenomeni rilevati nello spazio può essere 
falsata da motivi tecnici, ma è stato controllato 
che il problema nel nostro caso non esiste. Ro¬ 
bert Sokal di Stony Brook, New York, e i suoi 
collaboratori furono particolarmente attivi nel 
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Fig. 9 Carta della prima componente principale dei geni nell’Europa (su 95 geni; 1993), che mo¬ 
stra l’espansione dei primi agricoltori neolitici a partire dal Medio Oriente. È questa la spina dorsale 
della genetica europea. 




cercare garanzie che la correlazione tra il mo¬ 
vimento dell’agricoltura e la prima componen¬ 
te delle frequenze non fosse contaminata da 
fonti di errore di questo tipo. 

Un problema che resta da chiarire è il significa¬ 
to quantitativo delle bande di densità differen¬ 
te che dobbiamo usare nelle carte delle com¬ 
ponenti principali. Queste ultime sono le me¬ 
die delle frequenze di molti geni, ciascuna 
« pesata » per mezzo di coefficienti che hanno 
un peso maggiore per i geni più informativi. 
Ci si può chiedere come si possano calcolare 
questi pesi. Il calcolo è automatico e si basa su 
formule complicate. Lo possiamo chiarire con 
un esempio: una frequenza genica che sia 
sempre la stessa in tutta la regione esaminata 
non ci dice nulla sulla variazione genetica, 
quindi il metodo le dà peso zero. Ma la fre¬ 
quenza di un gene che varia molto da un pun¬ 
to all’altro può essere molto interessante, e 
perciò può esserle attribuito un peso forte. 
Altro problema da spiegare: qual è la scala in 
cui le frequenze geniche sono ora rappresen¬ 
tate? In realtà le frequenze geniche originarie 
sono scomparse, perché sostituite da una nuo¬ 
va variabile, una « componente principale » che 
rappresenta complessivamente, in modo sinte¬ 
tico, tutte le frequenze geniche usate nei calco¬ 
li. La scala di ognuna di queste variabili è arbi¬ 
traria, e perciò sul grafico non è indicata.’ 
Abbiamo controllato poi, con simulazioni al 
calcolatore, che in effetti si possano separare 
con questo metodo le espansioni indipendenti, 
se esse hanno origini geografiche abbastanza 
diverse, e soprattutto se portano alla sostitu¬ 
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zione parziale delle popolazioni locali tramite 
una popolazione che si sta espandendo e che è 
chiaramente diversa, dal punto di vista geneti¬ 
co, da quella che va a rimpiazzare. Ma è im¬ 
portante che la popolazione che si espande ab¬ 
bia un vantaggio demografico rispetto a quella 
che l’accoglie, e con la quale si mescolerà, se 
non immediatamente, almeno prima della fine 
del processo. Nel caso degli agricoltori neoliti¬ 
ci, non vi era dubbio che avrebbero potuto 
raggiungere densità molto superiori rispetto 
ai paleolitici, ed è per questa ragione che la 
migrazione neolitica domina ancor oggi il qua¬ 
dro genetico dell’Europa intera. Nel nord del¬ 
la Germania, vicino a Colonia, durante le atti¬ 
vità minerarie per l’estrazione del carbone, gli 
archeologi tedeschi hanno avuto la possibili¬ 
tà di esaminare molto minuziosamente una 
grande estensione di terreno abitato dai neoli¬ 
tici dell’Europa centrale. Vi hanno trovato una 
densità di abitazioni di neolitici molto alta. La 
simulazione al calcolatore ha anche dimostrato 
che i gradienti genetici, risultanti dalla mesco¬ 
lanza progressiva di neolitici immigrati e di 
paleolitici residenti, una volta formati sono 
piuttosto stabili nel tempo. 

Bisogna osservare che la regione che potrebbe 
rappresentare più fedelmente i discendenti 
dei primi europei al tempo dell’arrivq dei neo¬ 
litici e quella dei baschi. Questo popolo parla 
una lingua molto diversa da quelle della mag¬ 
gior parte delle popolazioni europee, che ap¬ 
partengono alla famiglia detta indoeuropea. 
(Ne tratteremo sul piano linguistico nel prossi¬ 
mo capitolo). L’ipotesi era già stata suggerita 
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nei lavori di Etcheverry, di Mourant e di 
Ruffié, pubblicati negli anni Quaranta e Cin¬ 
quanta. La nostra analisi è in eccellente accor¬ 
do con questa supposizione e mostra che è as¬ 
sai probabile che i baschi discendano diretta- 
mente dai paleolitici (e dai loro successori me¬ 
solitici) che abitavano nel sud-ovest della Fran¬ 
cia e nel nord della Spagna prima dell’arrivo 
dei neolitici. Come tutte le altre popolazioni 
antiche, essi si mescolarono successivamente 
con i loro nuovi vicini, e dunque è certo che 
nell’Europa sudoccidentale non vi sono paleo¬ 
litici « puri ». Ma, grazie a un’endogamia rela¬ 
tiva facilitata, senza dubbio, dalla conservazio¬ 
ne della loro lingua (che è molto diversa dalle 
lingue indoeuropee), essi poterono mantenere 
una differenza genetica rispetto alle popola¬ 
zioni vicine, che deve riflettere seppure par¬ 
zialmente la loro struttura genetica originale. 


Le altre componenti principali 
del quadro genetico europeo 

Le componenti successive alla prima, che, co¬ 
me abbiamo visto, si ricollega all’espansione 
dell’agricoltura dal Medio Oriente, hanno ri¬ 
velato altre espansioni e fenomeni di interesse 
biologico o storico. 

La seconda componente (fig. 10) mostra una 
variazione dal nord al sud, ed è dunque in cor¬ 
relazione con il clima. Ma un altro fenomeno 
superficialmente diverso, la distribuzione del¬ 
le lingue, è anch’esso in relazione con questi 
due fenomeni. Le lingue parlate nella mag- 
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gior parte del nord-est europeo fanno parte 
della famiglia uralica e sono molto diverse da 
quelle parlate nel resto del continente, che ap¬ 
partengono alla famiglia indoe ur opea . Le lin¬ 
gue uraliche sonóchffuse soprattutto a est del¬ 
la catena uralica, ma anche a ovest. Per esem¬ 
pio, i dialetti dei lap poni e la lingua finlandese 
sono lingue uraliche delì’ovesf. La famiglia in¬ 
doeuropea, come dice il nome, comprende 
lingue parlate dalla Spagna all’Inghilterra fino 
alla Persia e all’India. Vi sono alcune eccezio¬ 
ni: neiJPirenei si parla il basco; in Ungheria 
una lingua molto vicina a quelle di Lapponia, 
FinTànc ha, Estonia e" Lettonia.'Si sa che nella 
provincia romàna” chiamata Pannonia, che 
corrispondeva approssimativamente all’attua¬ 
le Ungheria, all’inizio dell’èra moderna si par¬ 
lava il latino (almeno come lingua ufficiale), 
ma essa fu invasa alla fine del IX secolo d.C. 
dai magiari, che venivano dall’est e parlavano 
una lingua del ramo occidentale della famiglia 
uralica. Gli invasori imposero la propria lin¬ 
gua, come si può osservare spesso in caso di 
conquista da parte di una maggioranza forte e 
organizzata. 

L’Europa fu occupata per lo più dal sud-est, 
da popolazioni abituate a un clima più caldo. 
La seconda componente è il risultato di un 
adattamento al freddo del nord, come la cor¬ 
relazione con la latitudine suggerisce, o rap¬ 
presenta piuttosto un gruppo di lingue porta¬ 
te nell’Europa del nord dalle popolazioni pro¬ 
venienti dalla Siberia occidentale, attraverso 
gli Urali? È ben possibile che entrambe le cose 
siano vere. Le genti che parlano lingue urali- 
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che sono tutte situate all’estremo nord. Hanno 
probabilmente avuto parecchio tempo per 
adattarsi al freddo siberiano sia biologicamen¬ 
te, sia grazie a innovazioni culturali. Gli Urali 
non presentano grandi difficoltà di passaggio, 
ma in ogni caso le popolazioni all’ovest di que¬ 
sta catena che mostrano maggiore continuità 
rispetto a quelle dell’altro versante sono i lap¬ 
poni: abituati alla neve, questi sanno sciare da 
almeno duemila anni e potevano viaggiare ra¬ 
pidamente sulle pianure gelate. D’altra parte, 
anche adesso nell’estremo nord della Siberia si 
viaggia meglio d’inverno, sul terreno inneva¬ 
to, che nella stagione estiva, quando esso è 
troppo fangoso. 

I lapponi sono geneticamente europei, ma 
hanno di sicuro i geni più diversi rispetto agli 
altri europei, quasi certamente a causa della 
loro parziale origine transuralica. La loro so¬ 
miglianza genetica con gli europei suggerisce 
che fossero in origine uralici che si sono me¬ 
scolati molto con gli europei del nord (o vice¬ 
versa: in ogni caso l’elemento genetico euro¬ 
peo è predominante). Le altre genti che parla¬ 
no lingue uraliche dell’Europa del nord non 
hanno quasi alcuna traccia genetica di origine 
uralica: però i finlandesi, e ancor più gli un¬ 
gheresi, mostrano solo una traccia appena ri¬ 
levabile (circa un 12% di geni uralici tra gli 
ungheresi). In effetti, anche sulla carta geo¬ 
grafica della seconda componente, si nota una 
gobba delle curve isogeniche provenienti dal 
nord, che tendono a includere l’Ungheria e a 
renderla un po’ più simile agli uralici del 
nord. Quanto ai finlandesi, la mescolanza con 
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gli uralici è minima, ma vi è una possibile spie¬ 
gazione. I ricercatori finlandesi hanno mostra¬ 
to che la loro popolazione ha una patologia ge¬ 
netica del tutto particolare: certe malattie ge¬ 
netiche, pressoché sconosciute o rare altrove, 
sono tra loro molto frequenti, mentre altre, 
comuni nel resto del mondo, sono più rare. È 
la solita deriva genetica in azione. Lo stesso fe¬ 
nomeno si osserva quando la popolazione ha 
attraversato un periodo in cui era ridotta a po¬ 
chi individui (per esempio, i fondatori di una 
nuova colonia sono pochi) e in un periodo suc¬ 
cessivo si è moltiplicata in modo notevole. La 
patologia delle malattie ereditarie rare mostra 
variazioni statistiche molto forti. La spiegazio¬ 
ne genetica di questo fenomeno è molto sem¬ 
plice: un forte calo della popolazione che, a un 
certo punto, era ridotta a un migliaio di indivi¬ 
dui o meno. Si suppone che questo piccolissi¬ 
mo gruppo sia entrato nelle pianure finlandesi 
duemila anni fa, arrivando probabilmente da 
sud. Poteva esservi a quei tempi, nella regione, 
una popolazione imparentata con i lapponi, 
che parlava una lingua uralica e più tardi si ri¬ 
tirò verso nord, ma era allora abbastanza den¬ 
sa perché i finlandesi trovassero conveniente 
apprenderne la lingua, diventata poi il finlan¬ 
dese moderno, pur se la mescolanza genetica 
con i lapponi fu scarsa. 

La terza componente si dimostra di estremo 
interesse. La figura qui riportata (fig. 11) è un 
po’ diversa da quelle riprodotte negli altri no¬ 
stri lavori più recenti, poiché abbiamo potuto 
aggiungere nuovi dati raccolti da Nasidze nel¬ 
la regione più critica, il Caucaso e quella subi- 
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Fig. 11 Carta della terza componente principale dei geni dell’Europa (su 95 geni; nuova versione, 
da Piazza e coll., 1995), che mostra un’espansione a partire dalla regione dei kurgan da cui, secondo 
Marjia Gimbutas, presero origine le lingue indoeuropee. 












































to a nord, compresa tra il Volga e il Don. Vi è 
ben poca differenza tra questa carta e le prece¬ 
denti, ma l’ultima è statisticamente più robu¬ 
sta. Tutte mostrano un’espansione a partire 
dall’Europa centrorientale, e precisamente da 
una regione a nord del Caucaso, del Mar Nero 
e del Mar Caspio, che era stata già parecchi 
anni fa indicata dall’archeologa Marjia Gim- 
butas come area di origine delle popolazioni 
che parlano lingue indoeuropee. 

Nel prossimo capitolo tratteremo dell’evolu¬ 
zione delle lingue; qui basta dire che sull’area 
d’origine delle lingue indoeuropee si è molto 
dibattuto e la si è posta in parecchi luoghi di¬ 
versi, distribuiti in una regione che va dall’Eu¬ 
ropa centrale fino all’Asia centrale. Marjia 
Gimbutas, che ha compiuto molte ricerche so¬ 
prattutto sull’Età del Bronzo in Europa cen¬ 
trale e orientale, ha fatto l’ipotesi che le lingue 
indoeuropee si siano diffuse a partire da una 
regione situata a nord del Caucaso e a sud de¬ 
gli Urali, dove sono state trovate molte tombe 
(chiamate kurgan), ricche di sculture di metalli 
preziosi, di armi di bronzo, di scheletri non 
soltanto di guerrieri ma anche di cavalli, ecc. 
Ecologicamente la regione fa parte della step¬ 
pa eurasiatica, che va quasi senza interruzione 
dalla Romania alla Manciuria. I cavalli qui era¬ 
no comuni e di recente l’archeologo David 
Anthony ha mostrato che essi vi furono molto 
probabilmente addomesticati e che furono co¬ 
struiti carri e armi di bronzo 5500 anni fa. Per 
gli archeologi, in assenza di scrittura, è co¬ 
munque molto difficile, se non impossibile, di¬ 
re che lingua si parlasse in questa regione a 
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quei tempi. Un altro archeologo (Colin Ren- 
frew, 1989) ha fatto un’ipotesi differente: che 
l’origine delle lingue indoeuropee sia in Ana¬ 
tolia. I primi agricoltori di questa regione 
avrebbero parlato una lingua protoindoeuro¬ 
pea e l’avrebbero diffusa in Europa. Egli ha 
basato tale ipotesi sul fatto che gli agricoltori si 
sarebbero diffusi in una regione quasi disabi¬ 
tata, dove vivevano soltanto cacciatori-racco¬ 
glitori molto rari, e avrebbero di necessità por¬ 
tato la loro lingua originale. Questa ipotesi nel 
mondo filologico ha avuto meno successo di 
quella della Gimbutas; ma, come discuteremo 
più a lungo nel prossimo capitolo, le due ipo¬ 
tesi non sono del tutto in disaccordo. La civiltà 
dei kurgan era fatta di pastori nomadi, che 
avevano sviluppato l’allevamento dei cavalli 
nella steppa, poiché l’agricoltura era poco 
produttiva. Il cavallo procurava latte, carne, 
trasporto e, come scoprirono più avanti, pote¬ 
re militare. Ma i pastori nomadi dovevano es¬ 
sere in origine agricoltori venuti dal Medio 
Oriente, o dall’Anatolia, probabilmente arri¬ 
vati alla steppa passando per la Macedonia e 
la Romania. È ben possibile che gli abitanti 
dell’Anatolia, all’inizio del movimento dell’a¬ 
gricoltura (diciamo 9000 anni fa), parlassero 
una lingua protoindoeuropea e che i pastori 
nomadi loro discendenti parlassero pure anti¬ 
che lingue indoeuropee, derivate da quelle 
anatoliche, ma certamente cambiate nei mil¬ 
lenni intercorsi prima che essi lasciassero la 
steppa per nuove espansioni. 

Le componenti principali successive colgono 
fenomeni di importanza relativa sempre più 
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piccola, perché spiegano una frazione minore 
della variazione tra frequenze geniche, per 
definizione, e ne diminuisce anche la precisio¬ 
ne. Abbiamo visto comunque che la quarta e la 
quinta componente per l’Europa sono ancora 
statisticamente molto robuste e ci si può fidare 
della loro validità. La quarta ha mostrato un’e¬ 
spansione a partire dalla Grecia: verso l’Italia 
meridionale (che fu chiamata Magna Graecia, 
«la grande Grecia», poiché divenne più im¬ 
portante e più popolata della Grecia stessa) e 
verso la Turchia e la Macedonia. Sappiamo 
che le isole dell’Egeo hanno avuto una lunga vi¬ 
ta prima dell’inizio della storia greca; ne cono¬ 
sciamo soprattutto gli aspetti artistici. Omero ci 
parla soltanto di una guerra di Troia, che è sta¬ 
ta situata cronologicamente verso il XIII secolo 
a.C., ma la città di Troia esisteva ben prima di 
quell’epoca ed è passata attraverso varie rein¬ 
carnazioni. Creta aveva una scrittura, chiamata 
lineare A, in una lingua che probabilmente non 
era il greco, mentre la lineare B (molto simile 
morfologicamente), usata intorno al 1400 a.C., 
ci ha dato il primo esempio di greco scritto. Le 
colonie greche dell’Italia meridionale comin¬ 
ciarono a esistere verso l’SOO a.C. 

La quinta componente principale mostra un 
polo in una regione facilmente identificabile 
con i Paesi baschi. Oggigiorno la lingua e la so¬ 
cietà basche si trovano in territorio sia france¬ 
se sia spagnolo, verso l’estremità occidentale 
dei Pirenei. Ma informazioni storiche dei tem¬ 
pi di Roma, la toponomastica e la genetica ci 
confermano che si parlava basco in una regio¬ 
ne molto più estesa dei Paesi baschi attuali. Il 
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territorio dove si parla il basco oggi è molto ri¬ 
dotto, soprattutto in Francia; qui tale lingua è 
attualmente parlata solo da poche decine di 
migliaia di persone, senza dubbio a causa della 
pressione esercitata dal governo in favore del¬ 
la lingua francese. La regione basca si estende¬ 
va anticamente (nell’ultimo Paleolitico) presso¬ 
ché a tutta l’area delle grandi pitture e scultu¬ 
re rupestri. Mi sembra molto verosimile l’ipo¬ 
tesi che la lingua basca discenda dalle lingue 
parlate nella prima occupazione della Francia 
sudoccidentale e della Spagna nordorientale 
dagli uomini moderni di Cro-Magnon (35 000 
o 40000 anni fa) e che i grandi artisti delle 
grotte che si trovano nella regione parlassero 
una lingua derivata dai primi europei, da cui 
discende il basco moderno. 


Le espansioni in altri continenti 

Ci si attenderebbe che l’agricoltura si sia diffu¬ 
sa dal Medio Oriente, e anche da altre aree di 
origine indipendente, in diverse regioni. L’e¬ 
spansione dal Medio Oriente in direzione est, 
verso l’Iran e l’India, è chiaramente dimostra¬ 
ta dalle carte genetiche dell’Asia, e lo stesso va¬ 
le per quella verso l’Africa del nord e l’Arabia. 
Ma siccome parecchie di queste regioni si sono 
successivamente desertificate, restano poche 
popolazioni originali; soprattutto nel Sahara, 
quelle che erano là anticamente si sono sposta¬ 
te e mescolate con altre popolazioni. In Africa 
vi sono due importanti aree di mescolanza con 
i caucasoidi. La prima è l’Africa del nord, che 
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ha avuto ampi contatti con eli europei attra¬ 
verso Su ez^ u Méditerraneò.LFsècón3a~e'rA- 
frica delTest.'che Ka avuto molti scambi con il 
Nìedid'Orientee 1’Arabia, di cui esistono nu¬ 
merose prove storiche. E chiaro, dalle pitture 
rupestri, che le prime popolazioni del Sahara, 
fino a forse 5000 anni fa, erano nere, benché 
probabilmente abbastanza mescolate con i 
caucasoidi. Il più bell’affresco del Tassili (sud 
dell’Algeria), in una località chiamata Jabba- 
ren, mostra due belle e giovani donne, dette le 
ragazze peul a causa della loro somiglianza 
con questa popolazione nera, pur se non mol¬ 
to scura, che abita attualmente nel Sahel, una 
striscia di terra immediatamente a sud del de¬ 
serto. È una popolazione di pastori nomadi 
che, come i loro antenati nel Sahara, vivono 
soprattutto di allevamento di bovini. Gli affre¬ 
schi trovati su tutte le montagne del Sahara 
raffigurano una moltitudine di vacche, delle 
quali parecchie sono chiaramente domestiche 
perché hanno il pelame chiazzato con colori 
che non esistono tra gli animali selvatici. 

Sulla costa le popolazioni berbere erano, mol¬ 
to probabilmente, caucasolcfi’ presenti nella re¬ 
gione almeno nel Neolitico e venuti dal Medio 
Oriente - ma potevano essere nella regione in 
precedenza. Come gli altri neolitici, se la cava¬ 
vano bene con la navigazione e avevano...colo¬ 
nizzate) le isole Canàrie. Quando gli spagnoli 
conquisteranno le isole, nel XV secolo, vi tro¬ 
veranno una popolazione in parte bionda, .al¬ 
ta,j:on glii occhi_blu, di cui possiamo noiar<Lal- 
c uni t ratti p resso i b erberi jdeLMarocco. Parla¬ 
vano Ta lingua guancia (appartenente alla fa- 
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miglia afroasiatica, come le lingue berbere); 
ma avevano perduto la capacità di navigare 
l’oceano. I b erberi del continente furo no c o- 
stretti a rifugiarsi sulle montagne o nell’inter¬ 
no dafl’arrivo degli àrabi," néf VII secol o d. C. 
Anche 1 tuareg, cne sono la popolazione domi¬ 
nante all’interno del Sahara, parlano una lin¬ 
gua berbera; i loro geni somigliano molto a 
quelli dei beja, altri cammellieri che vivono al¬ 
l’estremità orientale del Sahara, in Sudan, 
molto vicino al Mar Rosso. Restano comunque 
in numerose montagne del Sahara altre etnie 
più nere di pelle che i berberi, i tuareg e i beja, 
la cui genetica è assai poco conosciuta. Ve ne 
sono nei diversi massicci rocciosi del Sahara: il 
Tibesti (Teda) e l’Ennedi (Daza) nel Ciad; il 
Kordofan (Nuba) in Sudan. È possibile che 
questi popoli siano stati responsabili della 
creazione locale della ceramica prima che arri¬ 
vasse in Medio Oriente. Le popolazioni bian¬ 
che sono arrivate nel Sahara del nord e si sono 
mescolate o sostituite ai primi abitanti. 
Ljnaridimento del Sahara iniziò circa 5 000 
anni fa e fu quasi completo 3000 anni fa. I ca¬ 
valli dovettero essere sostituiti dai cammelli, 
importati dall’Asia, e molte popolazioni locali 
che vivevano di agricoltura e di allevamento di 
bovini dovettero spostarsi verso sud. 

Non è sicuro se i sahariani avessero addome¬ 
sticato i bovini prima che ciò accadesse nel Me¬ 
dio Oriente, ma vi è qualche indicazione ar¬ 
cheologica e genetica favorevole a questa ipo¬ 
tesi. I bovini erano anticamente molto diffusi 
nel Sahara, a giudicare dalle pitture rupestri; 
per ragioni climatiche fu necessario portarli a 
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sud, al più tardi verso i 3000 anni fa. Ai margi¬ 
ni delle foreste tropicali trovarono la mosca 
tse-tse, che seminò la malattia del sonno e rese 
l’allevamento dei bovini impossibile. Solo la sa¬ 
vana po teva per mettere la vita dei pastóri riò- 
madi che proveni vano da l Sahara. Essi aveva¬ 
no un fìsico caratteristico: molto alti, magri, 
c on b racciajunghe (|. Hiernaux li chiama gli 
africani « allungati »), probabilmente come 
conseguenza dell’adattament o al la vita in un 
ambiente molto cald o é sécco. ParTàvàhò lin¬ 
gue nilosahariane che ancora òggi sono domi¬ 
nanti sia al centro, sia nell’est della regione im¬ 
mediatamente a sud del Sahara. 

Gli agricoltori che lasciarono il Sahara a causa 
dell’eccessiva aridità trovarono nel Sahel le 
condizioni favorevoli alla coltivazione di pian¬ 
te locali còme il sorgo, il miglio e altri cereali, e 
all'allevamento bovino e ovino. Le carte gene¬ 
tiche indicano chie nel Mali e nel Burkina Faso 
vi è stata una prima esplosione demografica 
determinata da sviluppi agricoli, ma le infor¬ 
mazioni archeologiche rimangono molto scar¬ 
se, e sono soprattutto i dati genetici che danno 
l’impressione, benché superficiale, che vi sia 
stata un’espansione demografica in questa re¬ 
gione. Invece più a sud furono necessarie in¬ 
novazioni agricole assai più radicali, come l’a¬ 
dozione di piante locali completamente nuove, 
soprattutto tuberi, comuni nelle foreste. L’a- 
gricoltura non trovò una soluzione soddisfa- 
c érité m Àfrica tropicale fino al xyill secolo, 
allorché vi fu importata, probabilmente da un 
missionario, la'manioca, una pianta di origine 
americana. 






Nell’Africa occidentale vi sono state numerose 
espansioni di coltivatori di cereali e altre pian¬ 
te locali, dimostrate soprattutto dalla linguisti- 
ca: una nel Senegai, una nel Mali-Alto Volta e 
la più importante nella regione tra la Nigeria e 
il Camerun. Quest’ultima espansione partì un 
po’ prima di 3000 anni fa e fu favorita, dopo il 
500 a.C., dall’uso del ferro: fu la grand e e- 
spansione bantu'così denominata per le lin- 
gue che né" Furono diffuse. Essa portò all’occu¬ 
pazione rapida dell’Africa centrale e meridio¬ 
nale ed era quasi arrivata a Città del Capo ai 
tempi in cui gli olandesi vi stabilirono una co¬ 
lonia per l’approvvigionamento delle navi di¬ 
rette verso l’India. L’antropologo Hiernaux 
aveva già mostrato che i bantu sono piuttosto 
omogenei, non solo sul piano linguistico, ma 
anche su quello genetico. Nella loro diffusio¬ 
ne, essi si sono mescolati con popolazioni di 
lingua nilosahariana nell’Africa orientale e 
con i khoi-san al sud. Hiernaux ne aveva giu¬ 
stamente dedotto che doveva trattarsi di un’e¬ 
spansione demica. Essa durò un po’ più di tre¬ 
mila anni e fu del 50% circa più rapida del¬ 
l’espansione neolitica europea. Ciò non ci stu¬ 
pisce, poiché queste popolazioni utilizzavano 
tecnologie un po’ più avanzate rispetto a quel¬ 
le neolitiche europee. 

In Cina vi furono sviluppi agricoli indipen¬ 
denti nel nord e nel sud, circa nello stesso pe¬ 
riodo che in Medio Oriente. Nella Cina del 
nord (la provincia di Xian, che fu l’area di orì¬ 
gine dell’impero cinese con le dinastie Qin e 
Han, a partire dal 250 a.C. circa), la pianta lo¬ 
cale che fu addomesticata ed ebbe il maggiore 

186 




successo fu il miglio. N ella Cina del sud furo- 
no il r iso e il bufal o apprendere grande impor¬ 
tanza. Vi furono due o tre centri maggiori di 
coltivazione jnel sud, uno dei quali includeva 
l’isola dk Taiw àn che, a quei tempi, non era an¬ 
cora staccata dalla terraferma e fu più tardi il 
punto di partenza di grandi migrazioni. prima 
verso le Filippine e da liverso la Melanesia, e.la 
Polinesia. 

Già nell’ultimo Paleolitico, il nord e il sud del¬ 
la Cina erano molto diversi fra loro, dal punto 
di vista della popolazione, e lo sono rimasti 
fino ai giorni nostri. La Cina del nord è .simile 
ai Paesi vicini co me la M on go lia, la Corea., il 
Gi appon e. La Cina d el sud assomiglia al sutL- 
est dell’Asia. Benché la Cina abbia avuto più di 
duemila anni di unità nazionale, e vi siano sta¬ 
te numerose migrazioni interne, essa è rimasta 
geneticamente e culturalmente divisa tra nord 
e sud. Si tratta di due mondi che hanno in co¬ 
mune molte lingue e le culture di base; ma, 
anche se non è facile osservarlo per gli stranie¬ 
ri che vi soggiornano per periodi brevi, hanno 
conservato, malgrado le grandi migrazioni in¬ 
terne, una parte delle divisioni antiche. 

Nei millenni più recenti, le espansioni più im¬ 
portanti sono partite dall’ Asia centrale, grazie 
all’appoggio tecnologico dell’economia pasto¬ 
rizia, che in questa regione ha avuto sviluppi 
molto importanti. Nelle steppejisialiche l’agri¬ 
coltura non prosperava, ma l’addomestica- 
mento del cavallo ha dato ai pastori dell’Asia 
straordinarie possibilità di movimento, e di at¬ 
tacco militare. Ne partirono molte espansioni 
che hanno avuto una profonda influenza sulla 
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storia dell’Europa e dell’Asia. La prima espan¬ 
sione in Asia fu probabilmente quella che par¬ 
tì dalle comunità kurgan stabilite a nord-est 
del Caucaso e del Mar Caspio, circa 5000 anni 
fa, e si diresse, passando per il Turkmenistan, 
verso l’Afghanistan, l’Iran, il Pakistan e l’In¬ 
dia. Questa espansione'contribuii alla scompar¬ 
sa, intorno al 1500 a.C., della civiltà della valle 
dell’Indo (di cui Harappa e Moenjo-daro era¬ 
no le città più note). Anche in Mesopotamia, 
nello stesso periodo, vi erano dinastie impa¬ 
rentate con gli indoeuropei, i mitanni. Si trat¬ 
tava di popolazioni caucasoidi, che parlavano 
lingue indoeuropee, e nel corso degli ultimi 
due millenni a.C. dominarono la steppa fino 
alle montagne dell’Aitai. Verso il III secolo 
a.C. i popoli delle steppe orientali che parlava¬ 
no lingue altaiche, della sottofamiglia turca 
(fra cui gli unni), avevano sviluppato armi e 
strategie nuove. Le loro pressioni furono mol¬ 
to forti sulla Cina, il Tibet, l’Asia centrale e 
l’India. Nell’XI secolo arrivarono in Turchia, 
che fu alla fine conquistata completamente nel 
1453 con la caduta di Costantinopoli e del¬ 
l’Impero romano d’Oriente. Le avanzate dei 
pastori nomadi sono continuate fino ai secoli 
recenti; il loro effetto genetico è talvolta rico¬ 
noscibile, ma è sempre molto diluito, poiché i 
conquistatori erano numericamente deboli, 
ma militarmente forti in rapporto alle popola¬ 
zioni conquistate: in Turchia (il punto più lon¬ 
tano che sia stato conquistato durevolmente 
dai nomadi dell’est asiatico) non si trovano 
tracce genetiche chiare dei conquistatori di 
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origine mongola, ma le analisi finora comjJskl- 
non sono sufficienti. Ne 

Le espansioni più recenti dei nomadi dell’Eu- 
rasia fanno parte della storia, come quelle de¬ 
gli sciti._ degli avari e infine dei barbari che 
hanno fatto cadere l’Impero romano. Ma per 
la magpoFpartèTè'àltrè espansioni sono prei¬ 
storiche e assai poco conosciute. Ve n’è una, 
per esempio, che ha origine dal Mare del 
Giappone, forse dal Giappone stesso, ed è dif¬ 
ficile da datare. Secondo le nostre conoscenze 
archeologiche del Giappone, essa potrebbe 
porsi verso gli 11-r 12 000 anni fa, poiché la ce¬ 
ramica fu inventata lì a quei tempi. La crescita 
demografica ricostruita con l’analisi statistica 
dei siti archeologici del Giappone indica un 
massimo demografico molto più tardi, verso i 
4000 anni fa, e anche questa è una data possibi¬ 
le per un’espansione di origine giapponese. 
Certe mutazioni (spesso allo stato eterozigote) 
che generano resistenza alla malaria sono con¬ 
centrate soprattutto nel Mediterraneo, in 
Africa, Asia meridionale e Oceano Pacifico, 
dove questa malattia era una causa grave di 
mortalità, poiché l’anemia che provoca impo¬ 
verisce le difese dell’organismo contro altre 
malattie infettive. A causa di ciò la malaria è 
probabilmente la malattia più grave, soprat¬ 
tutto ai tropici, ma anche in climi più tempera¬ 
ti. Vi sono numerosi caratteri genetici che of¬ 
frono un vantaggio selettivo in presenza della 
malaria, come le microcitemie e la falcemia. 
Questi polimorfismi, e altri a essi vicini sui cro¬ 
mosomi, hanno permesso anche di trovare le 
tracce genetiche di migrazioni greche e fenicie 


189 




nel Mediterraneo, e malesi-polinesiane nell’est 
del Pacifico. 

Nel nord delle Ande vi fu un’espansione im¬ 
portante, stimolata dall’agricoltura, e partita 
forse inizialmente dal Messico. Da lì sono poi 
iniziate espansioni secondarie. Una di queste, 
verso la pianura del Brasile, fu forse sostenuta 
grazie alle piante che potevano svilupparsi 
nella foresta tropicale, come la manioca. Si è 
già detto che, quando la manioca fu portata 
nell’Africa tropicale (forse da missionari, e in 
ogni caso dopo la scoperta dell’America), essa 
ebbe un successo straordinario e in larga mi¬ 
sura vi sostituì i cereali che avevano permesso 
l’espansione bantu. Al nord del Messico, il 
progresso dell’agricoltura fu molto lento, pro¬ 
babilmente a causa dei deserti che si frappone¬ 
vano, e arrivò nel nord dell’America molto più 
tardi, negli ultimi duemila anni, 
ìn Australia l’agricoltura non si era ancora svi¬ 
luppata quando in quest’isola-continente ap¬ 
prodò James Cook, alla fine del XVIII secolo. 
Al contrario, la Nuova Guinea, che era separa¬ 
ta dall’Australia da un piccolo tratto di mare, 
aveva avuto importanti sviluppi agricoli da 
molti millenni. Le sue coste erano anche state 
colonizzate dai malesi-polinesiani. Sebbene 
fosse molto più piccola, aveva una popolazio¬ 
ne superiore a quella dell’Australia. 


—Le espansioni umane, la loro origine 

È evidente che importanti espansioni demiche 
(potremmo anche chiamarle « diaspore ») han- 
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no punteggiato gli ultimi centomila anni del¬ 
l’uomo moderno, permettendogli di occupare 
quasi tutte le terre emerse del pianeta. Le loro 
tracce genetiche si ritrovano con chiarezza 
nelle carte geografiche delle componenti prin¬ 
cipali. 

In generale, le espansioni sono state determi¬ 
nate dall’uso di invenzioni tecnologiche nuo¬ 
ve, che stimolarono la crescita demografica e 
la migrazione. Per esempio, l’aumento del cibo 
può causare crescita demografica, che provoca 
una pressione della popolazione e dà inizio, al¬ 
l’espansione, mantenendo il ciclo crescita-ulte¬ 
riore^ migrazione nelle terre recentemente PC- 
cypatfi,_Le innovazioni dei mezzi di trasporto 
possono agevolare gli spostamenti migratori. 
Il potere militare è stato utile o in alcuni casi 
necessario, quando c’è stato bisogno di usare 
la forza per togliere la proprietà delle terre ai 
precedenti occupanti. Ma non vi fu bisogno di 
potere militare per le migrazioni in terre disa¬ 
bitate o scarsamente abitate. Quando la supe¬ 
riorità militare ha permesso a una forza d’oc¬ 
cupazione numericamente piccola di soggio¬ 
gare grandi masse di popolazione, l’effetto ge¬ 
netico degli occupanti sulla popolazione dei 
territori occupati è stato spesso modesto o nul¬ 
lo, mentre l’effetto culturale è stato di solito 
importante. L’effetto genetico di un’espansio¬ 
ne demica dipende soprattutto dal rapporto 
numerico tra gli immigranti e gli aborigeni. 
Nel caso della migrazione degli agricoltori 
neolitici in regioni abitate da cacciatori-rac¬ 
coglitori, questi non erano molto numerosi e 
si riproducevano lentamente: un figlio ogni 
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quattro anni, il che comporta una velocità di 
crescita della popolazione vicina allo zero. I 
cacciatori-raccoglitori sono seminomadi e nei 
loro spostamenti devono portare con sé tutti i 
loro beni, oltre ai bambini che hanno meno di 
tre anni e non sono in grado di camminare al 
ritmo degli adulti. L’agricoltura ha permesso 
di aumentare da dieci a mille volte la densità 
di popolazione possibile; ha fatto scomparire 
il nomadismo e la necessità di trasportare in 
braccio i bambini più piccoli. Fra gli agricolto¬ 
ri, la regola di non procreare più frequente¬ 
mente di ogni quattro anni ha via via perduto 
importanza o è scomparsa. Presso i pigmei e 
altri popoli cacciatori, questa regola esiste an¬ 
cora e include anche un periodo di astinenza 
sessuale di tre anni dopo ogni nascita. Ma in 
un’economia di coltivazione è vantaggioso ave¬ 
re aiuti, soprattutto quando si è vecchi, e ne 
deriva quindi un valore economico superiore 
dei bambini. La crescita di una popolazione 
agricola può dunque essere rapida. In genere, 
i coltivatori pensano di essere di classe econo¬ 
mica superiore ai cacciatori-raccoglitori; i ma¬ 
trimoni misti restano tuttavia possibili, ma 
presso alcuni gruppi di agricoltori avvengono, 
seppure di rado, matrimoni con donne pig¬ 
mee. Nella maggior parte dell’Africa le mogli 
vengono acquistate dai futuri mariti con vari 
tipi di pagamento ai genitori della donna, e le 
donne pigmee costano meno; inoltre, hanno 
fama di avere maggiore fecondità. Ma il matri¬ 
monio opposto non è accettato socialmente; la 
donna può salire, ma non scendere nella scala 
sociale (ciò che si chiama, con termine antro- 
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pologico, ipergamia). Se, in principio, una po¬ 
polazione di coltivatori che vive accanto a una 
di cacciatori-raccoglitori parte, diciamo, da un 
rapporto di 1:1, i coltivatori si moltiplicano 
fino a densità più alte, e perciò aumenta il loro 
rapporto numerico rispetto ai pigmei. Ciò li 
avvantaggia geneticamente, poiché la compo¬ 
sizione genetica della popolazione finale di¬ 
pende dalle dimensioni demografiche relative 
dei due tipi genetici. 

I pas tori no madi che si diffusero in aree occu¬ 
pate in precedenza da agricoltori erano in ge¬ 
nere meno numerosi di questi ultimi. Non 
amavano le città e preferivano restarne fuori, 
in àccainpamenti vicini alle loro greggi; anche 
per questo hanno lasciato tracce archeologiche 
meno importanti degli agricoltori. Il potere 
militare permise loro, spesso, di controllare 
larghi gruppi di agricoltori, mantenendo il 
potere politico. I pastori che occuparono il 
subcontinente indiano furono chiamati ariani 
e vi costruirono una società altamente stra¬ 
tificata, una società di caste con una stretta en¬ 
dogamia e una gerarchia molto rigida, fissata 
dal potere religioso. In tutti gli Stati dell’India, 
la casta più alta è quella dei bramini, preti-filo¬ 
sofi di origine ariana, soprattutto al nord. 
Ogni espansione ha prodotto gradienti di di¬ 
versa importanza, ma ha sempre avuto come 
risultato una mescolanza graduale con le po¬ 
polazioni vicine. Siccome ne sono avvenute pa¬ 
recchie, che si sono in parte sovrapposte, sa¬ 
rebbe difficile isolarle l’una dall’altra senza 
l’aiuto dell’analisi delle componenti principali. 
Finora non è stato possibile darne una datazio- 
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ne quantitativa diretta, ma si può forse stabi¬ 
lirne qualitativamente l’ordine storico, che do¬ 
vrebbe corrispondere di solito a quello della 
loro importanza numerica. Infatti, è probabile 
che le componenti più elevate siano le più an¬ 
tiche, poiché nei tempi più antichi la densità 
demografica delle popolazioni era più piccola 
ed era quindi più probabile che la deriva ge¬ 
nerasse differenze genetiche più marcate. La 
variazione genetica corrispondente a una 
componente principale ne determina l’impor¬ 
tanza numerica, e quindi l’ordine. Le compo¬ 
nenti più importanti corrispondono a varia¬ 
zioni genetiche maggiori, quindi hanno mag¬ 
giori probabilità di risp ecchia re differenza più 
antiche. Nel, caso dell’Euro pa^ si può verificare 
questa Gregg ia^ La pnnnT éspansione, quella 
neolitica, partita dal Medio Oriente, ha inizio 
9500 anni fa e dura 4000 anni. La seconda è 
probabilmente più recente, benché non vi zia¬ 
no dati archeologici e linguistici sicuri sull’ori¬ 
gine della famiglia delle lingue uraliche. In 
genere in Europa le influenze uraliche hanno 
più di 2000 anni, ed è probabile che siano as¬ 
sai più vecchie. Quanto all’origine dei kurgan, 
essa è certo più recente di quella neolitica; può 
essere iniziata intorno a 5000 anni fa per ter¬ 
minare alla fine dell’Impero romano. Bisogna 
ammettere che si tratta di stime molto impre¬ 
cise, ma sembrano essere dell’ordine giusto; 
per quanto riguarda la qq^jpta componente, le 
migrazioni partite dalla Grecia sono iniziate 
fra 2800 e 4000 anni fa. Sembra, dunque, che 
l’ordine cronologico delle espansioni sia ri¬ 
spettato dall’ordine delle componenti. Riguar- 
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do alla quinta, non si tratta di un’espansione, 
ma piuttosto del suo contrario, una contrazio¬ 
ne, e la regola non si applica. 


Metodi di datazione genetica 

Le componenti principali possono essere pa¬ 
ragonate al metodo di datazione stratigrafico 
praticato in archeologia, l’unico metodo esi¬ 
stente prima dell’adozione del radiocarbonio. 
Questo ha fornito un metodo assoluto di data¬ 
zione assai più rigoroso e, soprattutto, quanti¬ 
tativo. Abbiamo visto che la stima della data 
dipende da una grandezza misurata fisica- 
mente, la velocità di disintegrazione dell’ele¬ 
mento radioattivo M C, che non è influenzata 
dalla temperatura o altri fattori fisici o chimici. 
Il metodo è utilizzabile soltanto se il materiale 
da studiare contiene abbastanza carbonio. Ha 
comunque un difetto: dipende dalla validità 
dell’ipotesi che la composizione dell’atmosfera 
nelle ultime migliaia di anni sia stata costante, 
e così pure che sia stata costante l’intensità dei 
raggi cosmici che vi producono il M C. Alcune 
osservazioni indicano che la costanza non è 
proprio perfetta, ma fortunatamente permet¬ 
tono anche di fare correzioni quantitative. 
Possiamo cercare un metodo simile per la da¬ 
tazione genetica? Finora, essa dipendeva com¬ 
pletamente dal paragone con le date di riferi¬ 
mento standard. Per esempio, nel capitolo 3 
ho detto che la datazione dell’Èva africana 
(che continuerò a indicare con questa defini¬ 
zione, erronea ma facile da ricordare) è stata 
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ricavata contando la differenza media in nu- 
cleotidi tra africani e non africani per un certo 
segmento del DNA mitocondriale, e parago¬ 
nandola con la differenza tra scimpanzé e uo¬ 
mo per lo stesso segmento. Si conosce la data 
di quest’ultima separazione grazie a calcoli si¬ 
mili, fatti con altri segmenti di DNA o con 
proteine, che a loro volta utilizzano come tem¬ 
po di riferimento le date di ordine geologico- 
paleontologico - come la grande radiazione 
evolutiva dei Mammiferi dopo il cataclisma di 
65 milioni di anni fa, dovuto a una meteorite 
che perforò la crosta terrestre in Messico. 
Pressoché tutte le date di separazione ottenute 
in genetica sono calcolate in riferimento a 
tempi esterni standard, e sono valide se questi 
sono corretti e se la relazione tra numero di 
differenze in nucleotidi (o aminoacidi per le 
proteine) e tempo di separazione rimane co¬ 
stante. 

Abbiamo introdotto di recente un metodo di 
datazione genetica del tutto nuovo, che non 
dipende dall’uso di un tempo esterno stan¬ 
dard. In effetti, si tratta di un metodo assoluto 
come quello del radiocarbonio, ma utilizza un 
orologio biologico interno: la frequenza di mu¬ 
tazione. Le frequenze di mutazione possono 
cambiare un poco con le condizioni ambienta¬ 
li, ma in generale sembrano essere molto stabi¬ 
li. Esse sono fenomeni casuali, così come la di¬ 
sintegrazione del radiocarbonio; dipendono 
però da fenomeni chimici ancora poco noti, e 
quindi vi è un effetto della temperatura, a dif¬ 
ferenza del radiocarbonio, sulla cui disinte¬ 
grazione la temperatura non influisce. In un 
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animale a sangue caldo, come l’uomo, questo 
effetto è certamente meno importante che in 
altri animali. Ora abbiamo un motivo che ci 
spingerà a st udiare^ frequenze di mutazione 
nell’uomo con m aggi or atten zione di quella 
prestata finora. Se si può conoscere la fre¬ 
quenza di mutazione per generazione di certi 
geni, e contare i mutanti che separano due po¬ 
polazioni - o due strati di componenti princi¬ 
pali - per questi geni, si può valutare la loro 
separazione evolutiva in numero di generazio¬ 
ni. La durata di una generazione è nota, anche 
se soggetta a modifiche da una popolazione a 
un’altra. È necessario che la frequenza di mu¬ 
tazione cada in un intervallo conveniente, e 
che sia conosciuta: se è molto piccola, non è 
semplice valutarla, nell’uomo. Per i microsa¬ 
telliti l’intervallo è praticamente perfetto, ed 
esistono stime della frequenza di mutazione. 

I microsatelliti si sono già dimostrati estrema- 
mente utili per altri problemi genetici classici. 
Essi (come già visto a p. 135) sono ripetizioni 
di una sequenza molto semplice, composta, 
per esempio, da CA (dove C e A sono le iniziali 
dei due nucleotidi citosina e adenina), ripetu¬ 
ti: CACACACA...CA...CA. Diciamo che in un 
punto preciso di un cromosoma si trovino per 
esempio 15 copie della ripetizione, e nello 
stesso luogo del medesimo cromosoma in un 
altro individuo - o nell’altro cromosoma dello 
stesso individuo, che proviene dall’altro geni¬ 
tore - ve ne siano per esempio 19. La maggior 
parte delle mutazioni causa l’aggiunta o la per¬ 
dita di una sola copia (il dinucleotide CA), e la 
frequenza di mutazione è stata stimata essere 
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in media molto vicina a 1 su 2000 individui 
per generazione. La differenza in numero di 
copie di un microsatellite in questi due cromo¬ 
somi, 15 e 19, vale a dire 4, è il risultato del¬ 
l’accumulo nelle generazioni di numerose mu¬ 
tazioni, almeno 4, ma di solito di più (dal mo¬ 
mento che talora una mutazione, che toglie 
una copia, può distruggere l’effetto di una 
mutazione precedente che ne aveva aggiunta 
una). 

Il metodo di datazione genetica assoluta 4 è 
soggetto a un alto errore statistico, che rende 
necessario usare un numero di microsatelliti 
molto grande. In un primo lavoro basato su 
trenta microsatelliti, abbiamo trovato che il 
tempo di separazione tra africani e non africa¬ 
ni è di circa 155 000 anni. Questa conclusione 
sembra essere in eccellente accordo con l’ipo¬ 
tesi dell’origine africana dell’uomo moderno, 
giacché gli ultimi dati sul DNA mitocondriale 
ottenuti in Giappone (da Horai e coll.) indica¬ 
no una data d’origine di 145000 anni. Molto 
recentemente abbiamo ottenuto una data di 
170000 anni in base a dati sull’evoluzione stu¬ 
diata mediante microsatelliti del cromosoma 
Y. Altri ricercatori hanno ottenuto valori simi¬ 
li, più alti e più bassi. Tutte queste stime sono 
però affette da un errore statistico molto alto, 
e servono solo a mostrare che anche lo studio 
della trasmissione patrilineare porta a datazio¬ 
ni dello stesso ordine di grandezza di quella 
matrilineare. Abbiamo detto che il cromosoma 
Y determina il sesso maschile, e quindi si può 
dire che abbiamo determinato la data di nasci¬ 
ta dell’Adamo africano, pur se con un errore 
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statistico elevato. Aggiungiamo subito che non 
vi è motivo che Adamo ed Èva siano vissuti al¬ 
lo stesso momento: sono solo i primi portatori 
di mutazioni che servono per marcare in mo¬ 
do diverso le popolazioni che ne sono origina¬ 
te, di cui una è rimasta in Africa, l’altra ne è 
uscita. In una delle due si trova la mutazione, 
e nell’altra manca. La storia del cromosoma Y 
e quella dei mitocondri non sono necessaria¬ 
mente le stesse. 

Ma queste mutazioni sono molto probabil¬ 
mente avvenute ambedue assai prima che la 
popolazione africana abbia dato origine alla 
futura colonia che comincerà il popolamento 
del resto del mondo. Quindi le date di nascita 
di Adamo ed Èva, oltre che essere diverse l’u- 
na dall’altra, possono essere anche molto ante¬ 
riori a quella della separazione tra popolazio¬ 
ne madre africana, e prima colonia extra-afri¬ 
cana. Perciò la data di separazione tra queste 
due popolazioni deve essere posteriore a quel¬ 
la di nascita di Adamo ed Èva. Sembra che sia¬ 
no invece simili, in base alla determinazione 
della data di separazione di 155 000 anni. Però 
questa data è molto approssimata; essa può es¬ 
sere compresa, con probabilità del 95%, fra 
70000 e 280000 anni. È chiaro che con soli 
trenta microsatelliti questa data chiave è stata 
determinata con un errore statistico molto ele¬ 
vato. L’errore si può ridurre aumentando il 
numero di microsatelliti. Al momento in cui 
questo libro va in stampa, il nostro laboratorio 
ne ha esaminati novantatré, e la data è cambia¬ 
ta. Due diverse determinazioni (che differisco¬ 
no in base ad alcune considerazioni teoriche) 
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ci hanno dato 74000 e 99000 anni. L’errore 
qui è meno grande, e il risultato è in migliore 
accordo con diverse altre considerazioni. In 
futuro potremo ridurre l’errore a volontà au¬ 
mentando il numero di microsatelliti. 

Queste straordinarie coincidenze sembrano ve¬ 
rificare così esattamente rorigine af ricana del- 
l’uomo mo derno, che è difficile seguitare a pre¬ 
star molta attenzione a quanti continuano a insi¬ 
stere, da vent’anni, su ipotesi alternative. 
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5 

LINGUE E GENI 


Attualmente si parlano al mondo circa cinque¬ 
mila l ingue di verse. Alcune sono usate da cen¬ 
tinaia di miliònf di individui, ma la maggior 
parte è molto meno diffusa; vi sono lingue li¬ 
mitate a qualche centinaio di persone, ed è 
molto probabile che scompaiano compieta- 
mente, nel giro di poche generazioni. Ne co¬ 
nosciamo parecchie che sono già sparite o so¬ 
no sul punto di sparire. 

Non è necessario essere linguisti per accorger¬ 
si che certe lingue sono fortemente imparen¬ 
tate fra loro. Ciò è vero, per esempio, per il 
francese e la mia lingua madre, l’italiano, e 
forse ancor più per lo spagnolo e l’italiano. Se 
vado in Spagna o in Portogallo me la cavo ab¬ 
bastanza bene pur senza conoscere queste lin¬ 
gue, finché non cado su parole che sono iden¬ 
tiche o si somigliano molto, ma hanno un altro 
significato, talvolta ben diverso da una lingua 
all’altra, come burro, che in spagnolo vuol dire 
asino; è una di quelle parole dette « falsi ami¬ 
ci ». La ragione della somiglianza è chiara: tut¬ 
te queste lingue derivano da una fonte comu¬ 
ne, il latino. Una somiglianza di questo genere 
unisce le lingue di origine germanica: le lin¬ 
gue scandinave, il tedesco, l’olandese, il fiam¬ 
mingo e l’inglese. Anche il gruppo delle lin- 
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gue slave, nell’est dell’Europa, mostra somi¬ 
glianze molto precise. Già nel XVIII secolo ci 
si era accorti che la lingua indiana classica, il 
sanscrito, assomiglia alle lingue europee anti¬ 
che e anche a quelle moderne. E, come accade 
per quasi tutte le scoperte o invenzioni, questa 
idea aveva già avuto i suoi pionieri qualche se¬ 
colo prima. 

Nel secolo scorso c’è stato molto lavoro lingui¬ 
stico per capire meglio le parentele tra le lin¬ 
gue di questo gruppo, che chiamiamo giusta¬ 
mente la famiglia delle lingue indoeuropee. Si 
cominciò allora a riconoscerèTesìstenza di 
molte altre famiglie (che alcuni linguisti prefe¬ 
riscono chiamare phyla, al singolare phylum). 
Come i tassonomisti delle piante e degli ani¬ 
mali, abbiamo ricostruito gli alberi che i lin¬ 
guisti chiamano « genetici »; sono l’equivalente 
degli alberi filogenetici o evolutivi in biologia. 
Ma i linguisti hanno incontrato difficoltà a ri¬ 
salire più a monte delle famiglie. Anche se 
molti di essi hanno cercato di stabilire paren¬ 
tele più lontane, è stato finora impossibile arri¬ 
vare a un accordo su un solo albero che com¬ 
prenda tutte le famiglie esistenti. Molti lingui¬ 
sti, in effetti, pensano che non si possa nem¬ 
meno rispondere alla domanda se vi sia stata 
una sola origine, o più d’una, delle lingue mo¬ 
derne. La difficoltà deriva dalla grand e veloci¬ 
tà evolutiva delle lingue. 

La figura - 12 móstra la distribuzione geo¬ 
grafica delle famiglie seguendo la classificazio¬ 
ne proposta molto di recente da M. Ruhlen, la 
più moderna e la più completa. Per dare un’i¬ 
dea delle differenze di opinione tra i linguisti, 

202 



Khuisanide 

Nieer-kordofaniana 



Fig. 12 Distribuzione geografica delle famiglie linguistiche secondo Ruhlen 

























osserverò che, in genere, le famiglie meno co¬ 
nosciute (come quella delle lingue degli abori¬ 
geni australiani o della Nuova Guinea) sono 
quelle considerate le più diffìcili e sulle quali vi 
è meno accordo. Anche sulle altre famiglie le 
opinioni variano, ma bisogna citare almeno un 
altro esempio di discordia, ancora molto viva e 
bruciante, che ha dato luogo a una guerra 
quasi centenaria tra i linguisti americani a pro¬ 
posito degli indiani cTSmencaT In saggi prece¬ 
denti, un linguista famoso, Edward Sapir, e 
un noto antropologo, Alfred Lewis Kroeber, 
avevano tentato di dimostrare, sulla base delle 
somiglianze comuni a molte lingue amerindie, 
che esse potevano formare un numero ristret¬ 
to di famiglie. Le loro affermazioni hanno in¬ 
contrato ostacoli molto forti. La maggior parte 
dei linguisti americani si è lanciata in un attac¬ 
co deciso contro questi tentativi di unificazio¬ 
ne. Un nuovo ciclo è iniziato con Joseph H. 
Greenberg, dell’Università di Stanford; questi 
ha pubblicato (1987) un libro in cui dimostra 
che le lingue parlate dagli americani preco¬ 
lombiani possono essere raggruppate in t re fa - 
miglie: le 9 lingue eschimesi, le 34 lingue na- 
cTene, parlate soprattutto nel nord-ovest del¬ 
l’America settentrionale, e il resto, le lingue 
amerindie propriamente dette, che includono 
tutte le altre (ben 583). Egli ha anche proposto 
(1989), assieme ad alcuni biologi americani 
(Turner e Zegura), che questa classificazione 
corrisponde a quelle che si possono ottenere 
per le stesse popolazioni, impiegando sia i dati 
dei den ti moderni e fossili, sia quelli dei grup ¬ 
pi sa nguigni e delle proteine. Inoltre, queste 
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tre famiglie linguistiche sembrano corrispon¬ 
dere alle t re migrazio ni più importanti, che si 
possono riconoscere ancKe~arcHéologicamen- 
te, e che si sono succedute nell’ordine inverso 
a quello nel quale le ho citate sopra: gli ame¬ 
rindi all’inizio, i nadene poi, gli eschimesi alla 
fine. I primi sono quelli che hanno occupato 
tutta l’America, mentre i secondi e i terzi sono 
rimasti più vicini al luogo d’origine, la Sibe¬ 
ria. 

Abbiamo confermato le osservazioni geneti¬ 
che e trovato che da un punto di vista genetico 
gli amerindi cadono in tre gruppi ben distinti, 
gli stessi proposti da Greenberg. Bisogna nota¬ 
re che gli amerindi propriamente detti sono 
un gruppo estremamente variabile dal punto 
di vista genetico, e i sottogruppi linguistici, 
specie in America meridionale, non corri¬ 
spondono in modo perfetto a quelli proposti 
dalla genetica. È probabile che gli amerindi 
siano arrivati in America in seguito a una mi¬ 
grazione molto più antica e più complicata di 
quelle dei nadene e degli eschimesi, e forse 
con migrazioni multiple. La data che sembra 
corrispondere meglio ai dati genetici è un po’ 
più di J30 Q00 anni, e può ben trattarsi della 
media tra diverse migrazioni, o almeno tra le 
più importanti. E interessante d’altronde che i 
nadene del nord e quelli del sud (apache e na- 
vajo) siano simili tra loro anche dal punto di 
vista genetico, benché gli ultimi mostrino di 
avere assorbito una certa quantità di flusso ge¬ 
nico dai gruppi amerindi che hanno incontra¬ 
to prima di arrivare alla loro residenza attua¬ 
le. 
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La pubblicazione del libro di Greenberg ha 
scatenato quasi immediatamente una nuova 
guerra tra i linguisti americani contro l’unità 
della maggior parte delle lingue amerindie 
suggerita da Greenberg. Un gruppo numeroso 
si è riunito e ha proposto che sia impossibile 
riconoscere meno di una sessantina di rag¬ 
gruppamenti tassonomici tra le lingue amerin¬ 
die. Si sa bene che i tassonomisti sono spesso 
divisi in lumpers (che amano riconoscere pochi 
gruppi) e splitters (che, al contrario, amano far¬ 
ne moltissimi): le tendenze sintetiche e analiti¬ 
che formano probabilmente una polarità di 
base nello spirito umano, ma qui vi sono diffe¬ 
renze metodologiche che il libro di Greenberg 
esamina e che possono spiegare una buona 
parte del disaccordo. Io non sono un linguista, 
ma posso seguire un discorso generale sul me¬ 
todo, e trovo che gli argomenti di Greenberg 
sono convincenti. Inoltre, Greenberg ha dalla 
sua un vantaggio che può essere definito stori¬ 
co: più di trent’anni fa egli ha fornito una 
nuova classificazione dell e lingue af ricane in 
quattr o fami glie : afroasiatica, che comprende 
anche tutte le lingue semitiche, quelle parlate 
nel nord dell’Africa e la maggior parte delle 
lingue etiopi; nilosahariana, parlata lungo l’al¬ 
to corso del Nilo e a sud del Sahara; quella del¬ 
le lingue niger-kordofaniane, che includono 
le lingue dell’Africa dell’ovest, del centro-ovest 
e del sud-est africano, comprese le lingue ban¬ 
tu che hanno avuto recentemente una grande 
diffusione; infine, la famiglia delle lingue 
khoisanidi, parlate dagli ottentotti e dai bosci¬ 
mani. All’inizio la classificazione di Greenberg 
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ha sollevato tra i linguisti una rissa che si è poi 
andata placando lentamente, e da cui egli è 
uscito vincitore assoluto. 

Vale la pena di considerare alcune delle obie¬ 
zioni che sono state poste a Greenberg dai suoi 
colleglli americanisti, poiché queste aiutano a 
capire le difficoltà oggettive che esistono nel¬ 
l’analisi dell’evoluzione linguistica e quelle, 
molto meno oggettive, che sono state generate 
da alcune posizioni, metodologicamente meno 
corrette, dei suoi avversari americani. Comin¬ 
ciando dalle difficoltà oggettive: l’evoluzione 
linguistica è molto rapida e, a un’analisi più 
superficiale, le lingue più lontane sembrano 
non avere alcuna somiglianza. Il passare del 
tempo è responsabile di cambiamenti fonetici 
a volte molto grandi; spesso vi sono anche 
cambiamenti semantici, e gli uni e gli altri ren¬ 
dono più difficile la ricostruzione delle somi¬ 
glianze. Anche la grammatica si evolve, ben¬ 
ché in media più lentamente, e permette quin¬ 
di di riconoscere somiglianze più antiche. Ma, 
sotto la pressione di rapidi cambiamenti, una 
lingua diviene incomprensibile in un tempo 
abbastanza breve. Le lingue che discendono 
dal latino parlate oggigiorno in Europa non 
sarebbero state capite dai Romani. Dopo una 
separazione di cinque o diecimila anni, le pa¬ 
role che mostrano una parentela riconoscibile 
possono scendere al venti o dieci per cento. 
Per fortuna, alcune parole e certe parti del di¬ 
scorso mostrano una velocità evolutiva più de¬ 
bole, e offrono maggiori possibilità di rico¬ 
struire parentele anche lontane. Ma ogni cam¬ 
biamento linguistico ha effetti ad altri livelli, 
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rendendo l’analisi più difficile; in una lingua, 
come osservano i linguisti, « tutto è legato in¬ 
sieme » (tout se tient). 

Numerosi linguisti misurano la somiglianza 
tra le lingue sulla base della percentuale di pa¬ 
role, di una lista standard, che hanno un’origi¬ 
ne comune riconoscibile. Questo metodo è sta¬ 
to spinto più lontano dai suoi inventori, sulla 
base dell’ipotesi che la probabilità che una pa¬ 
rola cambi significato sia costante nel tempo. 
Se ne può stabilire un grafico dei rapporti at¬ 
tesi tra la percentuale di parole cambiate di 
senso, nel confronto tra due lingue, e il tempo 
trascorso dalla loro separazione. Si può cali¬ 
brare il grafico utilizzando il confronto tra lin¬ 
gue separate da un intervallo di tempo noto, 
per esempio nella transizione dal latino alle 
lingue romanze (italiano, spagnolo, francese, 
ecc.), e dunque valutare la data approssimati¬ 
va della separazione di due lingue moderne. 
Questo metodo, che ha preso il nome di glotto¬ 
cronologia (o statistica lessicale), usa dunque un 
«orologio linguistico», molto vicino concet¬ 
tualmente a quello che è stato chiamato « oro¬ 
logio molecolare» in biologia. Qui c’è il van¬ 
taggio che si possono utilizzare molti acidi nu¬ 
cleici e proteine diversi per ottenere valutazio¬ 
ni indipendenti della separazione tra due spe¬ 
cie; vi è, dunque, una possibilità di paragone 
tra fonti di informazione diverse, che permet¬ 
te un mutuo rafforzamento delle conclusioni, 
impossibile in linguistica. Il metodo è quindi 
meno rigoroso che in biologia e sfortunata¬ 
mente più difficile da applicare a tempi più 
lunghi, poiché già verso i 5-J-6000 anni dalla 
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separazione di due lingue la percentuale di 
parole che mostrano parentela è troppo bassa 
per essere statisticamente affidabile. La lista 
può essere aumentata solo a fatica, essendo già 
stata elaborata scegliendo tra le parole che 
( ambiano meno velocemente. 

Alcuni linguisti sostengono che, prima di di¬ 
mostrare le parentele tra i gruppi di lingue, 
famiglie, sottofamiglie o altro, soprattutto se 
sono molto lontane, bisognerebbe avere rico¬ 
struito la « protolingua », cioè le parole del lin¬ 
guaggio comune d’origine, che è in generale 
ipotetico. Qui si trova un’altra affinità con la 
biologia, dove si paragonano le sequenze di 
DNA di specie differenti e si cerca una se¬ 
quenza di « consenso », cioè la sequenza condi¬ 
visa da tutte le specie come probabile sequenza 
ancestrale. Ma la ricerca del consenso è meno 
rigorosa, in linguistica, poiché la variazione è 
molto più grande che in biologia e il consenso 
dopo un’evoluzione di qualche migliaio d’anni 
non ha mai una probabilità elevata di permet¬ 
tere una rappresentazione corretta della paro¬ 
la ancestrale. In biologia si può trovare, per al¬ 
cune proteine molto importanti per l’organi¬ 
smo, che non potrebbero tollerare cambia¬ 
menti, esattamente la stessa sequenza in orga¬ 
nismi che sono separati da miliardi di anni. È 
vero che, se venissero ricostruite le protolin¬ 
gue, l’analisi comparativa potrebbe esserne fa¬ 
cilitata, ma imponendo questo passaggio come 
necessario si limita seriamente la portata del 
metodo, poiché, almeno oggi, sono conosciute 
solo le protolingue di un piccolo numero di fa- 

che certe rj|:ostrii- 

209 


miglie. E anche probabile 



zioni siano arbitrarie o comunque abbiano una 
bassa probabilità di essere esatte. Il metodo di 
Greenberg evita il passaggio per la protolin¬ 
gua. Può darsi che abbia l’inconveniente di re¬ 
stare qualche volta più soggettivo, ma può an¬ 
dare molto più lontano dei metodi utilizzati 
dagli specialisti delle lingue amerindie. 

Nei limiti attuali, la classificazione di Ruhlen 
(un allievo di Greenberg) mi sembra fornire 
garanzie soddisfacenti. Naturalmente la defi¬ 
nizione di « famiglia » non è mai sicura. Non è 
dunque molto importante se una famiglia per 
un autore è una sottofamiglia per un altro, e 
insieme può essere una superfamiglia per un 
terzo. Purtroppo, la classificazione moderna si 
arresta al livello delle famiglie, e quella di 
Ruhlen, che ne conta meno degli altri autori, 
ne dà diciassette. Vi è anche qualche superfa¬ 
miglia, ma (come ho già detto) non si arriva, 
con mezzi soltanto linguistici, a un albero com¬ 
pleto partendo da una lingua di origine comu¬ 
ne a tutti gli uomini. 

E particolarmente interessante una delle su¬ 
per famiglie proposte negli ultimi decenni; è 
un gruppo di cui esistono oggigiorno due va¬ 
rianti: la nostratica e Veurasiatica. La sua storia è 
spiegata da Ruhlen. La superfamiglia nostrati¬ 
ca, come è stata descritta in origine dal lingui¬ 
sta russo Il’ic-Svityc e da altri scienziati russi 
come Dolgopolvskij, Gamkrelidze, Ivanov e al¬ 
tri ancora, comprende le famiglie i ndoeuro ¬ 
pea , uralica, altaica, afroasiatica, dravi dicà , 
caucasica. Sevoroskin vi ha aggiunto la fami¬ 
glia amerindia definita da Greenberg. Quanto 
alla superfamiglia eurasiatica di Greenberg, è 
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simile alla nostratica, e ne differisce in parte a 
causa delle diverse definizioni di qualcuna del¬ 
le famiglie, come l’altaica. Essa comprende 
un’area un po’ ridotta rispetto alla nostratica, 
poiché non include le famiglie afroasiatica e 
Gravidica che, secondo Greenberg, sono di 
origine più antica. 

Prima di lasciare l’argomento della classifica¬ 
zione linguistica, voglio citare il fatto che vi so¬ 
no cinque o sei lingu e che non hanno trova to 
post o nelle diciassette famigli^ di, Rtthlen (e in 
quasi nessuna classificazione). Uno di questi 
« isolati » linguistici ci è familiare: è il basco. 
Parlata da pressappoco venticinquemila fran¬ 
cesi, e un milione e mezzo di spagnoli, questa 
lingua è molto probabilmente un residuo di 
un periodo preneolitico, e forse discende dalle 
lingue parlate dai Cro-Magnon venticinque¬ 
mila anni fa, e dai primi europei moderni da 
cui discendevano. Ma essa è certamente cam¬ 
biata in modo tale che i baschi moderni e i 
Cro-Magnon non si comprenderebbero e pro¬ 
babilmente neanche si accorgerebbero che le 
loro lingue sono imparentate, se avessero la 
possibilità di parlarsi. Alcuni linguisti vedono 
somiglianze tra basco, caucasico, lingue sinoti- 
betane e nadene (America del nord). Su basi 
che non mi sento di giudicare, Ivanov afferma 
che anche le lingu e sumera, etrusca e altare 
estinte fossero della stessa famiglia, una fami¬ 
glia antica che si estendeva Tòrse a tutto il nord 
dell’Europa e dell’Asia. L’inclusione del basco 
in questo gruppo fa pensare che questa lingua 
comune fosse parlata ai tempi in cui l’uomo 
moderno entrò in Europa, 40000 anni fa. E 
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un tempo molto lungo per l’evoluzione delle 
lingue. L’epoca in cui il nostratico avrebbe 
avuto inizio è posta tra i 10 e i 20000 anni fa. 
Quanto all’origine della lingua dell’uomo mo¬ 
derno, non si possono ottenere date sicure. 
Anche se vi fosse stata più di un’origine, vi è 
una struttura comune a tutte le famiglie, e 
questa è forse una considerazione sufficiente 
per pensare che l e lingue p a rlate attu almente 
discendano da una o più di quelle parlare jp 
Àfrica a l tempo dèll’espansione dell’u omo mo¬ 
derna così che l’Àfrica sarebbe il punto di 
partenza sia delle popolazioni sia delle lingue 
moderne. Questa data può variare tra i 70 000 
e i 15000Q..ajQfti fa. Il primo dei due valori è 
un minimo fissato dalle date più alte di ritro¬ 
vamenti di uomini moderni fuori dall’Africa: 
in Cina, la prima data è di 67 000 anni fa, in 
buon accordo con la data attribuita al primo 
arrivo in Australia, 55-^-60000 anni fa. E vero 
che i primi siti dell’uomo moderno in Medio 
Oriente sono più antichi, ma il ritrovamento 
di Neandertal nella stessa area in date poste¬ 
riori ha suggerito che la prima colonizzazione 
moderna fuori dall’Africa non abbia avuto 
successo. I dati biologici sulla prima separazio¬ 
ne danno conferma al limite superiore: 
145 000 anni è la data più recente (febbraio 
1995) fornita dal DNA mitocondriale, 74-r- 
99000 anni dai dati del DNA nucleare, 
170000, però con un margine di errore più 
largo rispetto alle altre date per il cromosoma 
Y (si veda la fine del cap. 4). 

Se non esiste un albero sufficientemente affi¬ 
dabile dell’origine di tutte le lingue, non è 
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nea nche sicuro che vi sia stata una sola origine 
del .linguaggio. La maggior parte dei linguisti 
considera insolubile quest’ultimo problema. È 
un po’ come il problema se vi sia stata una sola 
origine della vita sulla Terra; molti biologi lo 
pensano, poiché esiste un unico tipo di ami¬ 
noacidi sintetizzati dalle cellule viventi, men¬ 
tre ve ne potrebbero essere due, di struttura 
chimica opposta. Greenberg, comunque, ha 
fatto notare che vi è almeno un’etimologia co¬ 
mune a tutte Je famiglie linguistiche: si tratta 
della radice(hA^che può indicare sia un dito , 
sia il numer o uno (una variazione semantica 
che non ha Insogno di essere spiegata, se si 
pensa al modo in cui indichiamo il numero 
uno con un gesto); in qualche lingua si trova¬ 
no altri cambiamenti semantici che sembrano 
ancora accettabili, per esempio mano o anche 
braccio. In francese si ha doigt, che viene dalla 
radice latina digit, in italiano dito. 

Sulla base di questo esempio, due linguisti 
americani (Bengtson e Ruhlen) hanno propo¬ 
sto altre radici universali o quasi. Ma ci vorrà 
senza dubbio molto tempo perché queste re¬ 
centissime ricerche trovino l’accordo degli al¬ 
tri linguisti, ^fortunatamente^ il numero di 
parole sulle quali si può contare per queste ri¬ 
cerche è limitato. Si tratta, in genere, di parole 
che ìndicànò' tè parti del corpo, di piantomi 
personali, di qualche avverbio, dei numeri 
uno, due, tre, e“poche altre. Non è sorpren¬ 
dente che i nomi altamente conservati nell’e¬ 
voluzione linguistica siano quelli che si impa¬ 
rano per primi (la mamma li insegna al suo 
bambino: occhi, naso, bocca, ecc.); ma ve ne 



Albero Genetico Popolazioni 


Famiglie linguistiche 




Pigmei Mbuti- 

Africani occidentali- 

Bantu- 

Nilotici - 

—Boscimani- 

—Etiopi - 

— Berberi, Nordafricani - 
Asiatici sudoccidentali - 

[I Iraniani- 

p-l I—Europei- 


J r£ 


-Sardi - 




Indiani- 

Indiani sudorientali- 

Lapponi - 

Samoiedi- 

-Mongoli- 

—Tibetani- 


L jj-Coreani - 

r-l l— Giapponesi - 
Ainu- 


•Siberiani — 
Eschimesi - 

Ciukci- 

-Amerindi merid. 


■i |— Aliici mui menu. -1 

fI—Amerindi centrali -U 

M I-Amerindi settentr. -1 

•-Amerindi nordoccid. - 


K- 


•Amerindi nordoccid. 
Cinesi meridionali - 

Mon khmer- 

Thai- 


-Indonesiani - 
-Malesi- 


I-Filippini - 


■E 


Polinesiani — 
Micronesiani - 
Melanesiani — 

-Papua- 

-Australiani — 


Lingua originale sconosciuta 

Niger-kordofaniana 

Nilosah ariana 
Khoisanide 


Afroasiatica 


Tl 


Indoeuropea - 


Dravidica ■ - - - - 
Uralica-yukaghir - 


Sinotibetana 
Altaica- 

Eschimo-aleutina —I 
Ciukci-camciatca —I 

Amerindia- 


Nadcne 

Sinotibetana 

Austroasiatica - 1 

Daic - 


Ausi rica 


Austronesiana - ' 


Indopacifica 

Australiana 


Fig. 13 Albero genetico e famiglie linguistiche. 


j Superfamiglia eurasiatica 








sono altri molto importanti che esistevano cer¬ 
tamente nella vita paleolitica e hanno mante¬ 
nuto la loro rilevanza fino ai tempi più recenti, 
come «pidocchio». È solo l’invenzione degli 
insetticidi moderni che ci ha liberati da questa 
calamità, e non ancora del tutto. 


Paragone delle famiglie linguistiche 
con l’albero genetico 

Anche se non esiste ancora un albero evoluti¬ 
vo completo delle famiglie linguistiche, possia¬ 
mo già paragonare l’albero genetico con quan¬ 
to si conosce dell’albero linguistico. Vi sono si¬ 
milarità? Si può vedere che, benché l’albero 
delle lingue sia incompleto, le somiglianze so¬ 
no impressionanti. 

Nella figura 13 sono state aggiunte, vicino alle 
popolazioni che parlano lingue appartenenti a 
queste famiglie linguistiche, le famiglie stesse. 
Vediamo che una famiglia spesso corrisponde 
a uno, due, tre o raramente più rami dell’albe¬ 
ro genetico, talvolta un ramo solo, e ciò è vero 
per tutte le sedici famiglie linguistiche indica¬ 
te. La diciassettesima (lingua del Caucaso) non 
è rappresentata. In effetti, vi sono due fami¬ 
glie di lingue caucasiche, settentrionale e me¬ 
ridionale, mentre nel libro di Ruhlen ne appa¬ 
re una sola. Ma, quando quest’albero genetico 
è stato costruito, non vi erano abbastanza ca¬ 
ratteri genetici per potere rappresentare le 
popolazioni corrispondenti alle due famiglie 
caucasiche. 

Talvolta una famiglia linguistica corrisponde, 
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nell’albero, a un solo ramo genetico, poiché le 
popolazioni che parlano queste lingue sono 
state raggruppate insieme nell’analisi geneti¬ 
ca: esse mostrano in effetti una grande simila¬ 
rità sia genetica sia etnografica, e sono molto 
vicine geograficamente. Si tratta per esempio 
delle lingue bantu, un ramo della famiglia ni- 
ger-kordofaniana. Benché la parola « bantu » 
derivi da una classificazione linguistica, essa è 
utile anche come classificazione biologica. Al¬ 
tri gruppi genetici sono stati riconosciuti sulla 
base di dati linguistici, come gli indiani del sud 
che parlano lingue dravidiche, e quelli ameri¬ 
cani che parlano lingue nadene: le po polazio¬ 
ni che appartengo no alla s tessa famiglia_J.in- 
guist ica sono molto simili fra loro anche dal 

S unto di vista genètico’ 

•aito elle nelf albero genetico vi sono 42 popo¬ 
lazioni (di cui alcune raggruppate come euro¬ 
pee) e 16 famiglie linguistiche, vi saranno in 
media num erose popolazioni di quest’albero 
che dorranno confluire in una sola famiglia 
lingu istica.“Quando ciò accade, si trova che 
quelle appartenenti alla stessa famiglia lingui¬ 
stic a so no molto vicine nell’albero genetico. Si 
può riassumere questo comportamento dicen¬ 
do che le famiglie linguistiche hanno la ten¬ 
denza ad attaccarsi ai rami più recenti dell’al¬ 
bero genetico, poiché le popolazioni biologi¬ 
che corrispondenti hanno una parentela bio¬ 
logica più elevata. Si potrebbe dunque utiliz¬ 
zare l’albero genetico per datare approssimati¬ 
vamente l’origine di una famiglia linguistica; 
si trova che, con poche eccezioni (come vedre¬ 
mo), queste date sono comprese tra i 6000 e i 
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25 000 anni, a seconda delle famiglie. Vi sono 
assai poche informazioni linguistiche dirette, a 
questo proposito. Una vecchia datazione glot¬ 
tocronologica deH’ origi ne della famiglia indo¬ 
europea sarebbe di 6000, anni, ma un’analisi 
statìstica di Kruskaì e coll. (1971) ha dimostra¬ 
to che le stime glottocronologiche di quest’or¬ 
dine di grandezza sono seriamente inferiori a 
quelle reali. Una datazione con metodo più ri¬ 
goroso dà u na stima di 9-s-10000 anni. 

Vi sono comunque eccezioni alla regola che le 
famiglie linguistiche comprendono sempre 
popolazioni molto vicin e nell’albero genetico. 
Per esempio, gli < gtiopi ) fanno parte del ramo 
genetico africano, ina parlano lingue della fa¬ 
miglia afroasiatica, che è molto diffusa nell’A¬ 
frica settentrionale, in Arabia e in Medio 
Oriente, e dunque anche fra popolazioni che 
sono geneticamente caucasoidi. Gli etiopi sono 
in effetti un po’ più africani c he cauca s oid i su l 
piano genetico, e più cauca soidi. che african i 
s u q uello finguisticc).JLli^artra eccezione di que¬ 
sto genere sono papponi} che fanno parte ge¬ 
neticamente dei caucasoidi, da cui si staccano 
tramite un ramo in apparenza antico nell’albe¬ 
ro della figura 13; parlano comunque una lin¬ 
gua della famiglia uralica, i cui rappresentanti 
piu tipici sì trovano nella Russia del nord-est e 
nella Siberia del nord-ovest, vicino agli Urali 
(da cui deriva il nome della famiglia). Le po¬ 
polazioni uraliche dell’Asia sono geneticamen¬ 
te mongoloidi e i lapponi sono una me scol anza 
caue asoide (probabilmente di origine scandi¬ 
nava) e mon g o lo ide (di origine siberiana), con 
prevalenza della prima componente. Anche 
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senza analizzare i loro geni, che confermano 
questa diagnosi, lo si vede nella variazione del¬ 
la pelle, dei capelli e degli occhi, che cambiano 
di colore passando dal tipo mongoloide al tipo 
scandinavo. 

Sia nel caso dei lapponi sia in quello degli etio¬ 
pi la spiegazione è semplice perché, come ab¬ 
biamo già osservato, queste due, popolazioni 
derivano da due mescolanze genetiche abba¬ 
stanza recenti: tipo europeo-siberiano i primi, 
africano-arabo i secondi. Le due popolazioni 
si collocano, sull’albero, nei rami da cui viene 
la maggioranza dei loro geni, caucasoidi i pri¬ 
mi e africani i secondi, e sappiamo che la me¬ 
scolanza genetica tende a generare rami corti 
in alberi NJ e a spostare le popolazioni miste 
in una posizione più centrale dell’albero. Biso¬ 
gna aggiungere che, se la mescolanza genetica 
tende a riprodurre esattamente le proporzioni 
delle due popolazioni ancestrali, le lingue non 
si mescolano tra loro con la stessa facilità dei 
geni. Al contrario, i popoli misti geneticamen¬ 
te tendono a mantenere soltanto una delledue 
lingue corrispondenti allé popolazioni d’origi¬ 
ne! Talvolta la lingua della popolazione mista 
non mostra alcuna alterazione; più spesso si 
trovano parole, o qualche volta suoni, presi in 
prestito dall’altra lingua. La grammatica e in 
genere tutta la struttura di una lingua resisto¬ 
no alla mescolanza meglio del lessico. Quanto 
alla storia delle due mescolanze, sappiamo che 
vi sono stati contatti molto stretti tra arabi e 
africani in Etiopia nel primo millennio a.C. e 
nel primo d.C.: vi fu un impero àrabo-etiope 
che ebbe per capitale all’inizio Saba (in Arabia) 
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e poi Axum (in Etiopia). È probabile, comun¬ 
que, che i contatti siano iniziati prima di que¬ 
sto periodo. Sappiamo anche che i lapponi so¬ 
no presenti nella regione che occupanò attual¬ 
mente da almeno duemila anni. In entrambi i 
casi vi è stato dunque, "molto tempo per gli 
scambi genetici tra le popolazioni in contatto. 
Le valutazioni di mescolanza genetica variano 
a seconda della popolazione considerata, in 
Lapponia o in Etiopia; ma è facile calcolare 
che il genoma di origine di un popolo che rice¬ 
ve dai vicini un flusso genico costante del 5% 
per generazione manterrà soltanto il 70% del 
suo genoma, dopo trecento anni. Questo è 
esattamente il caso dei neri americani, che so¬ 
no stati portati come schiavi in America a par¬ 
tire dalla fine del sedicesimo secolo e hanno 
avuto un flusso genico soprattutto bianco di 
quest’ordine di grandezza durante i successivi 
tre secoli. Se questo flusso continuasse alla me¬ 
desima velocità, i neri americani non manter¬ 
rebbero più del 10% dei loro geni di origine, 
mille anni dopo il loro arrivo in America. Lap¬ 
poni ed etiopi, che hanno avuto numerose mi¬ 
gliaia di anni di contatto con i loro vicini, han¬ 
no potuto mantenere una parte più grande 
dei loro geni di origine poiché, evidentemen¬ 
te, hanno ricevuto dai popoli vicini un flusso 
genico più limitato a ogni generazione. 
Notiamo anche altre eccezioni alla corrispon¬ 
denza esatta tra albero genetico e albero lin¬ 
guistico, interessanti poiché si tratta di quel 
genere di. eccezioni che « confermano la rego¬ 
la». I( tibetani s si trovano geneticamente nel 
gruppo dei mongoloidi del nòrd; parlano lin- 
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gue sinotibetane, come i cintesi, ma i cinesi del 
nostro albero vengono dal sud della Cina, e so¬ 
no geneticamente più simili ai mongoloidi del 
sud. Anche qui la storia ci viene in aiuto. Se¬ 
condo gli storici cinesi i tibetani sono partiti 
dalla Cina del nord nel III secolo a.C., come 
pastori nomadi, e si sono portati al sud, nel Ti¬ 
bet. Qui hanno conservato le loro lingue di 
origine dopo la migrazione. L’unificazione 
della Cina ebbe inizio verso il III secolo a.C. 
con la dinastia Qin (pronunciata citi, donde il 
nome Cina; durò assai poco) e fu completata 
dalla dinastia Han, che regnò per i quattro se¬ 
coli successivi. Ambedue le dinastie regnavano 
al nord con capitale Xian, e furono responsa¬ 
bili della diffusione della loro lingua, origina¬ 
ria della Cina del nord, a quasi tutto l’impero 
cinese. Nei duemila anni che seguirono si ebbe 
una differenziazione in numerose altre lin¬ 
gue. In Cina, soprattutto al sud, si trova co¬ 
munque un grande numero di minoranze et¬ 
niche (di cui 55 sono riconosciute ufficialmen¬ 
te), ciascuna delle quali ha conservato la pro¬ 
pria lingua di origine. La grande maggioranza 
dei cinesi (più del 90%) si chiama Han, e parla 
lingue o dialetti originati nel nord; ma geneti¬ 
camente di solito sono individui con fisiono¬ 
mia vicina a quella delle minoranze etniche lo¬ 
cali. Malgrado le migrazioni interne che si so¬ 
no succedute in Cina in più di tremila anni, il 
nord e il sud hanno conservato molte delle an¬ 
tiche differenze genetiche. Solo i cinesi del 
sud sono rappresentati nell’albero e hanno so¬ 
miglianze con il sud-est asiatico. I cinesi del 
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nord sono invece più simili a giapponesi, co¬ 
reani, mongoli e tibetani. 

I tentativi di ricostruire una parte dell’albero 
linguistico, fatti con la creazione delle superfa- 
iniglie nostratica ed eurasiatica, con l’aggiunta 
della famiglia degli indiani d’America, sono 
rappresentati graficamente all’estrema destra 
dell’insieme delle famiglie linguistiche, nell’al¬ 
bero della figura 13. Non c’è un completo ac¬ 
cordo tra le due superfamiglie. Esse sono state 
ricostruite da ricercatori indipendenti che 
hanno utilizzato materiali e metodi diversi, ma 
hanno un’unità di base, ed è molto probabile 
che i ricercatori del futuro potranno risolvere 
queste differenze. Considerando insieme le 
due famiglie nostratica ed eurasiatica, la loro 
unione corrisponde - con poche eccezioni - al 
grande ramo genetico che abbiamo chiamato 
eurasicp, e che riunisce c aucas oidi, mongoloi¬ 
di deTnord e indiani d’Aroèjni.G?. Questo ramo 
si forma con la seconda scissione, quando i 
non africani si separano nel ramo Europa- 
Nordasia e in quello del sud-est asiatico (che 
comprende anche Australia e Nuova Gui¬ 
nea). 

In realtà vi è un problema, nell’albero geneti¬ 
co: quello indicato nella figura è in disaccordo 
con l’albero ottenuto con un metodo diverso, 
di cui ho parlato in precedenza, un metodo di 
minima evoluzione proposto da Nei e Saitou e 
noto con l’acronimo NJ. L’albero della figura è 
ottenuto con il metodo UPGMA, e mostra co¬ 
me prima scissione quella tra africani e non 
africani, poi come seconda scissione quella tra 
sud-est asiatico ed Europa-Nordasia-America. 
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Invece l’albero NJ separa come seconda scis¬ 
sione l’Europa da tutto il resto. Abbiamo mo¬ 
strato i due alberi in confronto diretto nella 
figura 2. Aggiungiamo che la differenza non è 
dovuta ai marcatori usati in quella figura, per¬ 
ché la stessa differenza fra i risultati dei due 
metodi si ottiene con i polimorfismi classici 
(gruppi sanguigni ed enzimi) e con i microsa¬ 
telliti. È quindi la differenza tra i metodi che è 
responsabile del disaccordo. Io ho una forte 
preferenza per il risultato ottenuto col metodo 
UPGMA, poiché esso corrisponde alle date ar¬ 
cheologiche: l’Europa è stato il penultimo con¬ 
tinente colonizzato dall’uomo moderno, o l’ul¬ 
timo se, come sostengono alcuni archeologi, 
l’America è stata colonizzata prima di 40000 
anni fa. Inoltre, con il metodo NJ, l’Europa ha 
un ramo cortissimo in posizione centrale nel¬ 
l’albero, un risultato costante con tutti i marca¬ 
tori. Vi sono due spiegazioni possibili. Secon¬ 
do la prima, l’Europa è stata sempre popolata 
da un grandissimo numero di abitanti, per cui 
ha avuto deriva genetica nulla. Questo è molto 
improbabile, poiché l’agricoltura non è giunta 
in Europa più precocemente che negli altri 
continenti, e vi è stata praticata solo nell’ulti¬ 
mo quinto del tempo in cui fu abitata (cioè ne¬ 
gli ultimi ottomila anni). La densità di popola¬ 
zione iniziale doveva essere modesta, se vi si 
sono potuti affermare, probabilmente per de¬ 
riva genetica, marcatori praticamente assenti 
altrove come Rh— e il tipo nordeuropeo di 
fibrosi cistica. L’altra possibile spiegazione è 
una mescolanza tra popoli di due continenti 
vicini: l’Africa e l’Asia. Sappiamo che le me- 
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scolanze genetiche accorciano i rami di alberi 
ottenuti con metodi come NJ, ma su alberi di 
tipo UPGMA hanno effetti diversi, e che la me¬ 
scolanza fra una maggioranza di asiatici e una 
minoranza di africani potrebbe spiegare molto 
bene le frequenze geniche osservate in Euro¬ 
pa. Una parte non ancora ben chiarita dei geni 
europei, ma certo importante, è venuta dal 
Medio Oriente, con l’agricoltura, e il Medio 
Oriente è geograficamente intermedio tra l’A¬ 
frica e l’Asia. Quello fu il secondo contributo 
notevole, venuto dall’esterno, ai geni europei; 
il primo, giunto verso i 40000 anni fa, aveva 
forse la stessa origine. Una popolazione inter¬ 
media dal punto di vista geografico, come 
quelle del Medio Oriente, riceve quasi inevita¬ 
bilmente flusso genico da ambedue i vicini che 
la tengono in mezzo come in un sandwich, 
Asia e Africa. Se vi è stata una mescolanza ge¬ 
netica tra Africa e Asia nella genesi dell’Euro¬ 
pa, la genealogia NJ è errata. Io sono perciò 
convinto che è più solida la genealogia sugge¬ 
rita da UPGMA. Anche la carta della prima 
componente principale dell’Asia mostra un 
gradiente quasi continuo dall’est dell’Asia fino 
all’Europa. Sappiamo di molte migrazioni fra i 
due continenti negli ultimi millenni, in en¬ 
trambe le direzioni, ma è assai verosimile che 
ve ne siano state anche in precedenza, ai tempi 
della prima colonizzazione del mondo da par¬ 
te dell’uomo moderno. 

Una ricostruzione della storia genetica e lin¬ 
guistica del mondo può essere solo incomple¬ 
ta, oggi, poiché restano numerose zone di 
dubbio o di ignoranza. Si può comunque ten- 
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tarla, sapendo che va considerata altamente 
ipotetica, con alcuni punti fermi e altri abba¬ 
stanza incerti, tanto da dover essere considera¬ 
ti puro esercizio di fantasia. 

1) Dall’Africa del nord-est parte un’espansio¬ 
ne in epoca da precisare, forse 70-5-75 000 an¬ 
ni fa. Segue la costa meridionale dell’Asia. Ri¬ 
mangono poche tracce di discendenti di que¬ 
ste popolazioni in India e nel sud-est asiatico: 
predravidiche in India, negritos nelle isole 
Andamane, in Malesia, nelle Filippine. 

2) Dal sud-est asiatico partono due rami: ver¬ 
so nord, Vietnam e Cina; verso sud, Nuova 
Guinea e Australia, sempre per via di costa. 

3) Date di arrivo: in Australia 60-5-55 000 anni 
fa; in Cina (Liujiang, Guangxi) 67 000. Origi¬ 
ne di australiani, papua (Nuova Guinea), mon¬ 
goloidi meridionali. 

4) Continuazione della navigazione lungo la 
costa dell’Asia dell’est verso nord; dal movi¬ 
mento di popolazioni della costa verso l’inter¬ 
no si originano le popolazioni del nord-est 
asiatico (cinesi del nord, coreani, giapponesi, 
mongoli, buriati, jacuti, coriachi, ciukci, 
ecc.). 

5) Primo passaggio della Beringia, fra 50000 
e 30000 anni fa (all’asciutto? Forse per via di 
costa, se la terra di Beringia è rimasta emersa 
solo fra 25 000 e 10000 anni fa). 

6) Fra 50000 e 30000 anni fa, inizio del po¬ 
polamento dell’Asia centrale e dell’Asia del 
nord, a partire dall’Asia dell’est. 

7) Fra 45 000 e 40 000 anni fa, inizio del po¬ 
polamento del Medio Oriente a partire dall’A¬ 
sia del sud e dall’Africa del nord e orientale. 
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H) Verso 40000 anni fa, inizio del popola¬ 
mento dell’Europa dal sud-est (Medio Orien¬ 
te) e dall’est (Asia centrale); dell’America dal 
nord-est asiatico. 

In Africa i khoi-san danno origine agli africa¬ 
ni del nord-est, i pigmei in Africa centrale a 
quelli che parleranno lingue niger-kordofania- 
ne e nilosahariane a nord dell’Equatore. 

La famiglia linguistica più antica è quella che 
oggi ha il nome di khoi-san. Coloro che parla¬ 
no attualmente queste lingue sono probabil¬ 
mente discendenti del primo gruppo di uomi¬ 
ni moderni. Le famiglie australiana, indopa¬ 
cifica (Nuova Guinea), austrica (nel sud-est 
asiatico) si formano durante la prima migra¬ 
zione verso est (fase 3). 

In Asia orientale ha origine circa 45-^-50000 
anni fa l’antica famiglia sinodenecaucasica, 
donde la famiglia sinotibetana, la famiglia na- 
dene; dell’espansione verso l’Asia occidentale 
restano le lingue burushaski (oggi un’isola lin¬ 
guistica del Pamir), lingue mediorientali estin¬ 
te come il sumero; dell’espansione in Europa 
rimane una famiglia di lingue caucasiche, ri¬ 
solato basco, l’etrusco (fasi 6 e 8). L’area eura¬ 
siatica anticamente coperta dalla famiglia sino¬ 
denecaucasica viene occupata, nel nord, dal¬ 
la famiglia eurasiatica di Greenberg, che si 
espande verso sud-ovest e sud-est, quindi ge¬ 
nera la famiglia altaica a est e quella indoeuro¬ 
pea a ovest, quella uralica a nord, una famiglia 
caucasica a sud e altri gruppi minori. La fami¬ 
glia afroasiatica e quella dravidica si originano 
in Africa dell’est e del nord-est rispettivamen¬ 
te, forse 20-j-15 000 anni fa, e si espandono am- 
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bedue verso est, prima quelle dravidiche, poi 
quelle afroasiatiche. Le lingue dravidiche si 
espandono all’Iran e all’India con l’agricoltura 
dopo i 10000 anni fa, mentre le lingue afroa¬ 
siatiche sono in Africa settentrionale e Medio 
Oriente nello stesso periodo. Il nord dell’area 
esposta alla diffusione dell’agricoltura dal Me¬ 
dio Oriente viene occupato in un’espansione 
in due fasi, la prima in partenza dalla Turchia 
e la seconda dalla regione kurgan, da popola¬ 
zioni parlanti lingue indoeuropee, ambedue 
verso l’Europa. Sempre dalla regione kurgan 
un’espansione verso sud passa a est del Mar 
Caspio e attraverso Iran e Pakistan giunge in 
India, sopprimendovi quasi tutte le lingue 
dravidiche. Ne rimangono alcune, isolate, nel 
nord del continente indiano, e un numero 
maggiore nel sud-est. Un’espansione indoeu¬ 
ropea verso est porta altre lingue indoeuropee 
(tocario) fino all’estremo occidentale della Ci¬ 
na e al nord dell’India. L’ultima grande e- 
spansione è quella delle lingue altaiche che, 
cominciata 2300 anni fa, continua fino quasi ai 
nostri giorni, sostituendo le lingue indoeuro¬ 
pee che erano parlate precedentemente in A- 
sia centrale e in Turchia. 


Perché è legittimo aspettarsi una similarità di base 
tra l’evoluzione biologica e quella linguistica? 

Vi sono analogie importanti tra l’evoluzione 
dei geni e quella delle lingue; in entrambi i ca¬ 
si, un cambiamento che si manifesta in un in¬ 
dividuo può estendersi a tutta la popolazione, 
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partendo dalla persona nella quale il cambia¬ 
mento è apparso per la prima volta. Nel caso 
dei geni, chiamiamo mutazione il cambiamento; 
esso passa da un indlvlcluo a unàlt rondella ge¬ 
nerazione successiva, e può dunque richiedere 
tempi molto lunghi, anche moltissime genera¬ 
zioni, perché lo si ritrovi in tutti i componenti 
di una popolazione. È che il genoma, il patri¬ 
monio ereditario, è molto ben nascosto e pro¬ 
tetto dalle influenze esterne; i cambiamenti 
del genoma sono molto rari; la trasmissione da 
un individuo all’altro avviene soltanto dal pa¬ 
dre — o dalla madre — ai figli. I cambiamenti 
molt o p iù frequenti delle 

. t _:, e possono passare da un 

individuo a un altro senza che vi sia tra questi 
alcuna parentela, e perciò anche fra persone 
di età simile. Non vi è quindi di necessità una 
generazione fra chi insegna e chi impara la 
lingua, mentre il passaggio dei geni richiede 
per forza una generazione. È facile compren¬ 
dere che le lingu e p ossono cambiare molto più 
velocemente dei genomi. In effetti, se una pa¬ 
rola può durare mille anni, un gene può resta¬ 
re immutato per milioni e talvolta miliardi di 
anni. Malgrado queste differenze, le ragioni 
di similarità tra le due evoluzioni rimangono 
importanti. 

Ma bisogna subito precisare che non vi è alcun 
motivo per pensare che i geni influenzino la 
possibilità di parlare l’una o l’altra lingua. 
L’uomo moderno possiede dalla nascita la ca¬ 
pacità di apprendere qualsiasi lingua cono¬ 
sciuta, e la lingua materna è il risultato, di una 
casualità individuale: il luogo e il gruppo so- 


aei lingu agg io sono 
mutazioni molòèich» 
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ciale di nascita. Tutte le lingue moderne han¬ 
no una complessità di struttura paragonabile, 
e le lingue dei gruppi etnici che vivono a un li¬ 
vello economico primitivo non sono assoluta- 
mente più « primitive » delle nostre. Se vi è un 
effetto di interazione tra geni e lingue, sono 
piuttosto le lingue a poter influenzare i geni, 
nel senso che una differenza di lingu a tra du e 
popo lazioni può diminuire gli sc^robi.genetici, 
senza tuttavia annullarli. 

L’evoluzione linguistica è un caso particolare 
di evoluzione culturale - argomento al quale 
dedicherò il prossimo e ultimo capitolo. Qui ci 
interessa comprendere come mai vi sia un pa¬ 
rallelismo tra due evoluzioni così diverse. La 
spiegazione è assai semplice. Due popolazioni 
isolate l’una dall’altra si differenziano dal pun¬ 
to di vista sia genetico sia linguistico. L’isola¬ 
mento, dovuto alle barriere geografiche, eco¬ 
logiche o sociali, impedisce (o rende meno 
probabili) i matrimoni tra le due popolazioni, 
e dunque anche lo scambio genetico. Le popo¬ 
lazioni allora si evolveranno indipendente¬ 
mente e, di conseguenza, si diversificheranno 
l’una dall’altra. La differenziazione genetica 
aumenterà regolarmente con il passare del 
tempo. Ci si può attendere esattamente lo stes¬ 
so dal punto di vista linguistico: l’isolamento 
riduce o annulla gli scambi culturali e si diffe¬ 
renziano anche le due lingue. Pur se i risultati 
della valutazione del tempo di separazione di 
due lingue, tramite la glottocronologia, non 
sono sempre così netti come li vorremmo, vi è 
in genere un aumento della differenza lingui¬ 
stica o genetica con la durata dell’isolamento. 
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In linea di principio, l’albero linguistico e l’al¬ 
bero genetico devono dunque corrispondere, 
poiché riflettono la stessa storia di scissioni e 
quindi di isolamend evolutivi. 

Vi sono comunque cause importanti di per¬ 
turbazione. Con avvenimenti storici particola¬ 
ri, un linguaggio può essere rimpiazzato da un 
altro. In Europa se ne trovano esempi molto 
chiari. La lingua ungherese si trova geo¬ 
graficamente al centro di un gruppo di lingue 
indoeuropee di rami differenti: slavo, germa¬ 
nico, italico, ma appartiene alla famiglia urali¬ 
ca, ramo ugrofinnico. Le altre lingue della 
stessa famiglia sono parlate nel nord-est del¬ 
l’Europa e nell’ovest della Siberia, come ho 
detto a proposito dei lapponi. E alla fine del 
IX secolo d.C. che i magiari (un gruppo di no¬ 
madi) lasciano le loro dimore in Russia per at¬ 
traversare i Carpazi e soggiogare l’Ungheria, 
che era stata già occupata in parte da altri bar¬ 
bari, gli avari. La conquista portò alla creazio¬ 
ne di una monarchia magiara che impose la 
lingua dei vincitori alla popolazione di lingua 
neolatina vivente nella regione. Il numero dei 
conquistatori era minore di quello dei vinti, 
forse nel rapporto 20% contro 80%. L’effetto 
genetico della conquista fu dunque modesto, e 
fu diluito in seguito dagli scambi successivi 
con i vicini. Attualmente si trova che poco più 
del 10% dei geni degli ungheresi può essere 
attribuito ai conquistatori di origine uralica. 
Altrove, le conquiste dei barbari dopo la cadu¬ 
ta dell’Impero romano hanno avuto più diffi¬ 
cilmente l’effetto di rimpiazzare o anche di al¬ 
terare in modo importante la lingua dei con- 
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quistati, che erano sempre superiori per di¬ 
mensioni demografiche e per grado di civiltà, 
benché avessero un’organizzazione militare 
incapace di resistere alla spinta dei barbari. 
Per esempio, i longobardi, venuti probabil¬ 
mente dalla Svezia, occuparono una buona 
parte dell’Italia prima dell’invasione dell’Un¬ 
gheria di cui si è parlato, e vi costituirono un 
regno durato fino al X secolo, ma non ebbero 
un’influenza importante sulla lingua. Lo stes¬ 
so vale per i franchi, una popolazione di origi¬ 
ne tedesca che ebbe una grande importanza 
nella storia politica della Francia, senza intac¬ 
carne la lingua. Ma in Gran Bretagna, dopo la 
caduta dell’Impero romano, gli anglosassoni 
mercenari dei Romani riuscirono a imporre il 
loro potere verso il VI secolo, e con esso la lo¬ 
ro lingua; pare che abbiano fatto venire dal 
continente le loro famiglie. Le isole britanni¬ 
che ebbero in poco tempo molti cambiamenti 
nella lingua. Gli indigeni parlavano lingue og¬ 
gi sconosciute; nell’ultimo millennio a.C. la 
lingua celtica si diffuse in quasi tutta l’Europa, 
partendo da una zona di origine situata proba¬ 
bilmente tra l’Austria e la Svizzera. Al tempo 
della conquista romana, nelle isole britanniche 
si parlavano dialetti celtici. La conquista portò 
alla loro sostituzione con la lingua latina, tran¬ 
ne che in Irlanda, in Galles e in Scozia, che 
non erano state conquistate dai Romani. Sono 
ancora le stesse regioni in cui si parlano, o si 
sono parlate fino a poco tempo fa, le lingue 
celtiche; altrove queste lingue sono scompar¬ 
se, salvo che in Bretagna, dove sono state ri¬ 
portate dai contadini che lasciarono l’Inghil- 
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terra sotto la pressione dei conquistatori an¬ 
glosassoni. La conquista normanna seguita al¬ 
la battaglia di Hastings, nel 1066, non ha sosti¬ 
tuito la lingua anglosassone, ma ha importato 
nell’inglese moderno un cospicuo numero di 
parole francesi. 

Un altro importante rimpiazzamento è avve¬ 
nuto in Turchia, dove i turchi cominciarono 
ad attaccare l’Impero di Bisanzio alla fine del- 
l’XI secolo e finirono la loro conquista con la 
caduta di Costantinopoli nel 1453. La sostitu¬ 
zione della lingua greca, che veniva usata a Bi¬ 
sanzio, con la lingua turca è particolarmente 
importante poiché si tratta di una lingua che 
appartiene a una famiglia differente, detta al¬ 
taica. Anche in Turchia, l’effetto genetico è 
stato modesto; gli eserciti a quel tempo erano 
costituiti da un numero piuttosto esiguo di 
combattenti, e anche se talvolta viaggiavano 
con le loro famiglie, la densità demografica 
era sempre piccola rispetto a quella dei Paesi 
invasi, quando questi avevano una lunga storia 
di civiltà e di sviluppo economico. Ma sotto la 
protezione, un tempo efficace, deU’Impero 
romano i popoli invasi avevano perduto la ca¬ 
pacità di resistere a invasori pericolosi come i 
barbari. 

Abbiamo accennato a più riprese a un'altra 
lingua che non è indoeuropea, parlata in Eu¬ 
ropa fino ai giorni nostri da una minoranza di 
francesi del sud-ovest, e da una parte più 
grande della popolazione della Spagna del 
nord: la lingua basca. Qui abbiamo il fenome¬ 
no opposto: non vi è stata sostituzione della 
lingua locale, il basco, con una lingua indoeu- 
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ropea arrivata più tardi, a differenza di quan¬ 
to è successo altrove. 

Gli esempi di sostituzione delle lingue non si 
limitano all’Europa; ma, siccome la storia del¬ 
l’Europa è abbastanza lunga, gli ultimi cambia¬ 
menti sono avvenuti in periodo storico, men¬ 
tre altrove si tratta di avvenimenti quasi sem¬ 
pre preistorici. Le invasioni ariane in Iran, Pa¬ 
kistan e India hanno portato le lingue indoeu¬ 
ropee nelle regioni dove si parlavano lingue 
della famiglia dravidica. Dal sud-est dell’Asia, 
le grandi scoperte geografiche dei malesi-poli¬ 
nesiani hanno portato le lingue austronesiane 
in Nuova Guinea, Melanesia, Micronesia e Po¬ 
linesia. Verso occidente, queste lingue sono 
arrivate fino al Madagascar, dove le si parla 
ancora. Le migrazioni polinesiane hanno avu¬ 
to minore effetto genetico dove vi erano già 
densità elevate di melanesiani, cioè in Melane¬ 
sia; qui vi sono stati più di tremila anni di me¬ 
scolanze e il mosaico genetico-linguistico è 
molto complicato. Ma quando, a partire da 
tremila anni fa, gli austronesiani si sono spo¬ 
stati dalla Polinesia centrale verso la Polinesia 
orientale, essi dovevano essere ancora di a- 
spetto mongoloide, non avendo avuto molto 
tempo per mescolarsi con i melanesiani. 

Quelli che si appassionano alle storie di esplo¬ 
razioni straordinarie saranno contenti di sape¬ 
re che non si può escludere su base genetica 
che l’America del sud abbia dato un contribu¬ 
to parziale alla Polinesia orientale, com’è stato 
suggerito da Thor Heyerdahl con i viaggi del 
Kon-Tiki. La differenza genetica tra mongoloi¬ 
di e amerindi è piuttosto piccola, per cui è an- 
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cora molto difficile rispondere con precisione 
alla domanda se vi sia stato un contributo ge¬ 
netico dei sudamericani alla Polinesia. I nuovi 
marcatori genetici che stanno per essere intro¬ 
dotti potranno senza dubbio dare risposte 
molto più chiare a tutti questi problemi. 

La sostituzione totale di una lingua avviene 
più facilmente sotto una forte pressione politi¬ 
ca organizzata. Gli africani portati come schia¬ 
vi in America negli ultimi tre secoli hanno 
quasi ovunque perduto le lingue originali e 
parlano quelle del paese in cui vivono. Qui vi è 
stata anche una parziale sostituzione genetica: 
abbiamo detto che negli Stati Uniti solo il 70% 
del genoma dei neri americani è di origine 
africana, il resto è di origine europea (in parte 
assai minore amerindia). Ma queste circostan¬ 
ze sono abbastanza straordinarie, tanto che 
molte volte le interazioni tra i popoli non por¬ 
tano a cambiamenti di lingua. Lingue diverse 
parlate in Paesi vicini possono restare distinte 
per migliaia di anni, anche se nel frattempo i 
geni subiscono una sostituzione parziale, che 
talvolta procede fino alla quasi totalità. Due 
popolazioni che parlano lingue khoisanidi in 
Tanzania (hadza, sandawe) non hanno più ge¬ 
ni dei khoi-san, ma sono abbastanza piccole e 
devono essere vissute circondate dai bantu per 
migliaia di anni: un periodo sufficiente, con 
uno scambio genetico modesto, per arrivare a 
rimpiazzare più del 90% dei geni di origine. 
Gli hadza e i sandawe sono, o erano, cacciato¬ 
ri-raccoglitori e dunque la separazione socioe¬ 
conomica dagli agricoltori bantu era sufficien¬ 
te perché potessero conservare la loro lingua, 
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ma insufficiente a bandire del tutto lo scambio 
genetico con i vicini. 

Riassumendo, la sostituzione delle lingue non 
è la sola causa di perturbazione del paralleli¬ 
smo tra evoluzione genetica e linguistica osser¬ 
vato attualmente. Anche i geni possono essere 
rimpiazzati. I vicini geografici sono sempre 
pronti agli scambi genetici, con la limitazione 
che, in generale, questi scambi sono comuni 
soltanto tra vicini molto prossimi, cioè soprat¬ 
tutto là dove le periferie di gruppi sociali o po¬ 
litici differenti si toccano o si mescolano. È 
forse straordinario che, malgrado le probabili¬ 
tà di sostituzione genetica e linguistica, si pos¬ 
sa ancora trovare, nel mosaico linguistico e ge¬ 
netico del mondo moderno, abbastanza coe¬ 
renza per potere ricostruire un albero comune 
alle due evoluzioni. 


Le grandi espansioni umane 
e le famiglie linguistiche 

Ho detto che la maggior parte delle famiglie 
linguistiche, a giudicare dall’albero genetico, 
sembra esistere da 6000-^25 000 anni. Qualche 
famiglia è forse più antica: quelle delle lingue 
australiane e delle lingue indopacifiche (Nuo¬ 
va Guinea) possono essere datate anche più di 
40 000 anni, sulla base della prima entrata del¬ 
l’uomo moderno in queste parti del mondo. 
Qui la definizione della famiglia è aiutata dal¬ 
l’isolamento geografico di due grandi isole, 
l’Australia e la Nuova Guinea. Le due famiglie 
corrispondenti sono diverse, e anche gli abori- 
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geni sono geneticamente diversi tra loro. Le 
lingue khoisanidi devono essere antiche, ma è 
più difficile dar loro un’età. La famiglia eura- 
siana o sinodenecaucasica, postulata sulla base 
delle somiglianze tra basco, lingue caucasiche, 
sinotibetane, nadene, burushaski e altre isola¬ 
te o estinte, era forse al massimo della sua 
estensione ai tempi dell’occupazione dell’Eu¬ 
ropa da parte dell’uomo moderno, cioè 40 000 
anni fa. 

La famiglia meglio conosciuta è quella indoeu¬ 
ropea; si è provato anche a darle un sito d’ori¬ 
gine, con risultati incredibilmente differenti. 
Da un autore all’altro, si trova che sono stati 
proposti molti luoghi, dalla Germania fino al 
nord-est del Caucaso, dagli Stati baltici fino a 
Suez. È un’area larga quasi quanto quella co¬ 
perta attualmente dalla famiglia, e che addirit¬ 
tura in qualche caso ne deborda. Forse la teo¬ 
ria più popolare fino a tempi recenti era quella 
della Gimbutas, che pone l’origine sopra il 
Mar Nero e associa i primi popoli di lingua in¬ 
doeuropea con la civiltà dei kurgan nelle step¬ 
pe asiatiche. Ma quando la Gimbutas ha pub¬ 
blicato la sua ipotesi, le date dei kurgan erano 
mal conosciute: ha parlato di 3000-^3500 anni 
prima di Cristo, una data che è sembrata im¬ 
possibile (troppo alta) agli archeologi inglesi. 
Molto di recente queste date sono state confer¬ 
mate da nuovi scavi, che hanno anche dimo¬ 
strato che in questa regione molto probabil¬ 
mente venivano montati i cavalli e venivano 
costruiti carri da guerra. 

L’archeologo Colin Renfrew ha avanzato nel 
1987 un’altra ipotesi, pure molto interessante: 
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che le lingue indoeuropee si siano diffuse tra¬ 
mite gli agricoltori neolitici, partendo dal Me¬ 
dio Oriente. Ho già avuto occasione di men¬ 
zionare il suo libro, poiché ha portato la prima 
corroborazione e accettazione totale della no¬ 
stra ipotesi, che la diffusione dell’agricoltura 
neolitica sia stata un fenomeno demico e non 
culturale. 

La questione che ci interessa qui è la proposta 
di Renfrew che le lingue indoeuropee abbiano 
avuto origine in Turchia, da dove si sarebbero 
irradiate verso l’Europa con i contadini neoli¬ 
tici. È chiaro che tutti gli immigranti portano 
la propria lingua con sé, e se trovano pochi - o 
nessuno - abitanti nelle nuove terre che occu¬ 
pano, non hanno motivo, né possibilità, di 
cambiare lingua. Vale la pena di aggiungere 
che gli abitanti dell’Europa prima dell’arrivo 
dei neolitici (che spesso chiamiamo mesolitici) 
erano, nella maggior parte delle regioni, pre¬ 
senti con bassa densità e, vivendo di caccia e 
raccolta, tendevano a scegliere ambienti fore¬ 
stali, spesso diversi da quelli adatti all’agricol¬ 
tura - per la quale bisognava innanzitutto ab¬ 
battere la foresta, se c’era. 

L’idea di Renfrew dà anche una data per l’ir¬ 
radiazione delle lingue indoeuropee: il 7000-r- 
7500 a.C., l’epoca della partenza degli agricol¬ 
tori. Questa data è una delle cause della resi¬ 
stenza che l’idea ha incontrato. Le valutazioni 
glottocronologiche, benché molto approssima¬ 
te, avrebbero dato un’età di 6000 anni, che è 
in migliore accordo con l’origine kurgan sug¬ 
gerita dalla Gimbutas. Io sono convinto che le 
due idee, di Renfrew e della Gimbutas, siano 


236 



giuste, l’una e l’altra. Non vi è contraddizione 
tra esse; al contrario, si rinforzano a vicenda. 
La data dell’origine dell’indoeuropeo ottenuta 
per via glottocronologica non è accettabile, 
poiché la relazione matematica sulla quale essa 
si basa si appiattisce nei tempi più antichi e 
tende a dare risultati troppo brevi. Altre obie¬ 
zioni di ordine ecologico (nomi di alberi della 
regione d’origine) che sembrano più favorevo¬ 
li all’origine kurgan sono probabilmente vali¬ 
de soltanto per questa, che d’altronde spiega 
probabilmente la maggior parte delle lingue 
europee. 

E chiaro che, geneticamente, i popoli della 
steppa sono con alta probabilità discendenti 
dei neolitici del Medio Oriente che sono immi¬ 
grati nella regione delle steppe dirigendosi 
verso nord e passando a ovest o a est del Mar 
Nero. Dopo il loro arrivo hanno addomestica¬ 
to il cavallo (che non si trovava, o almeno non 
nella stessa abbondanza, in altri luoghi) e ciò 
ha permesso loro di sopravvivere e prosperare 
in un ambiente poco adatto all’agricoltura. 
L’adattamento ha richiesto tempo ma, con lo 
sviluppo delle armi di bronzo (che iniziò in 
questo periodo), verso il 5000 o il 5500 a.C. 
erano pronti per un’espansione, avendo cibo, 
mezzi di trasporto e armi nuove e molto po¬ 
tenti. La regione diviene il punto di partenza 
di numerose espansioni per quasi 3000 o 4000 
anni. Queste espansioni si dirigono a sud-est, 
attraverso l’Asia centrale verso la Persia, il Pa¬ 
kistan e l’India; a ovest, verso l’Europa centra¬ 
le e settentrionale. 

La diffusione delle lingue indoeuropee inclu- 
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Fig. 14 Distribuzione geografica di sei famiglie linguisti¬ 
che in tre epoche diverse. Le prime due carte (relative a 
10 000 e 5000 anni fa, rispettivamente) sono largamente 
ipotetiche; l’ultima carta dà la distribuzione moderna, se¬ 
condo la classificazione e le mappe di Ruhlen. La famiglia 
estesa a quasi tutta l’Eurasia e oggi ridotta alla regione ba¬ 
sca, sud del Caucaso, Cina e Tibet è la famiglia sinodene- 
caucasica proposta da Starostin. Le altre cinque sono le 
famiglie che fanno parte della superfamiglia nostratica, 
secondo i linguisti russi. Il luogo da cui si sono diffuse è 
stato scelto per la famiglia indoeuropea in base all’ipotesi 
di Renfrew (1987), che la lingua sia stata portata in Euro¬ 
pa e in Asia dai contadini neolitici. La famiglia dravidica è 
stata posta in Iran in base alla scoperta che la lingua eia¬ 
mitica, parlata 5000 anni fa nell’Iran sudoccidentale, ap¬ 
partiene alla famiglia dravidica e fu diffusa anch’essa dai 
contadini. La famiglia afroasiatica era più anticamente in 
Africa, secondo Greenberg, e può darsi che il ramo semi¬ 
tico della famiglia sia stato quello portato dai contadini. 
In un periodo precedente, le cinque famiglie potevano 
essere geograficamente adiacenti. 





derebbe quindi due espansioni successive, con 
origine e direzione diverse, ma sempre di gen¬ 
te affine con lingue affini. Le lingue dei kur- 
gan avevano almeno 3000 anni più di quelle 
originarie del Medio Oriente e dunque se ne 
erano differenziate. Le lingue indoeuropee, 
arrivate dalle steppe eurasiatiche con la cultu¬ 
ra ariana, rimpiazzano quasi totalmente quelle 
dravidiche in Iran, Pakistan e India settentrio¬ 
nale, ma alla periferia dell’espansione ariana 
esse non riescono a imporsi completamente e 
le lingue dravidiche sono parlate ancora oggi, 
soprattutto nel sud della penisola indiana. La 
storia linguistica dell’Eurasia negli ultimi 
10000 anni è riassunta in figura 14. Si trova 
che i geni seguono lo stesso disegno generale 
delle lingue. Tutti o quasi i popoli dell’India 
sono caucasoidi, anche se più scuri di pelle ri¬ 
spetto ai caucasoidi del nord, ma le popolazio¬ 
ni del sud che parlano lingue dravidiche han¬ 
no una composizione genica un po’ differente. 
In questa parte del mondo abbiamo dunque la 
sovrapposizione di almeno tre strati etnici: 
uno, il più antico ed estremamente limitato, 
ma non abbastanza studiato, che mostra un ti¬ 
po fisico avente qualche (vaga) somiglianza 
con gli aborigeni australiani (gli australoidi); i 
dravidici, soprattutto nel sud dell’India, dove 
hanno avuto meno mescolanza con gli invasori 
ariani; gli ultimi, gli ariani, che sono più chiari 
di pelle. Nella parte centrale e orientale del¬ 
l’India vi sono anche infiltrazioni dal sud-est 
dell’Asia. 

La fusione delle due ipotesi, della Gimbutas e 
di Renfrew, mi sembra molto più verosimile di 
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quella di un’origine di tutte le lingue indoeu¬ 
ropee moderne dalla Turchia in un colpo so¬ 
lo, come nella prima ipotesi di Renfrew. Qual¬ 
che conferma viene da un nuovo studio. Le 
lingue indoeuropee sono state analizzate mol¬ 
lo accuratamente a partire dal secolo scorso, 
dopo la nascita « ufficiale » della famiglia, che 
si può fissare nel 1786. In quell’anno il giudice 
inglese Sir William Jones lanciò, in una famo¬ 
sa conferenza tenuta a Calcutta alla Bengal 
Asiatic Society (che egli aveva fondato e di cui 
era il presidente), la teoria che le lingue san¬ 
scrita, greca e latina, e forse anche il gotico e il 
celtico, mostravano somiglianze tali da costrin¬ 
gere ad ammettere che avessero avuto un’ori¬ 
gine comune. Prima di lui, già altri avevano 
notato somiglianze tra il sanscrito e le lingue 
europee; ad esempio il mercante fiorentino Fi¬ 
lippo Sassetti, nel secolo XVI, o il padre gesui¬ 
ta P. Coeurdoux, che alla fine del secolo 
XVIII aveva inviato da Pondicherry alla Aca- 
démie des Inscriptions di Parigi alcune note 
che dimostravano che sanscrito, greco e latino 
dovevano avere un’origine comune. Ma queste 
osservazioni non ebbero la risonanza della 
conferenza di Jones, che fu molto più genera¬ 
le ed ebbe il vantaggio di essere tenuta davanti 
a un pubblico molto più vasto e ricettivo. Nel 
1863 il linguista tedesco August Schleicher 
pubblicò un albero delle lingue indoeuropee 
abbastanza simile a quello che si può disegnare 
attualmente utilizzando metodi moderni. Ma a 
quel tempo non esistevano metodi quantitati¬ 
vi, che furono sviluppati molto più tardi, nella 
seconda metà del nostro secolo, per le applica- 
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zioni biologiche. Il rapporto tra biologia e lin¬ 
guistica fu comunque stretto fìn dall’inizio; 
Schleicher fu certamente influenzato dall’uso 
teorico degli alberi fatto da Charles Darwin 
per spiegare la teoria dell’origine degli organi¬ 
smi e Darwin, nel capitolo XIV dell 'Origine del¬ 
le specie, pubblicato nel 1859, dice chiaramen¬ 
te che, se si conoscesse l’albero biologico dei 
gruppi umani, se ne potrebbe trarre quello 
delle lingue. Questa prova non fu fatta che nel 
1988, per la prima volta, e indipendentemente 
dalla profezia di Darwin. 

La prima analisi quantitativa moderna e com¬ 
pleta della somiglianza tra le lingue indoeuro¬ 
pee non fu fatta che nel 1992 dallo statistico 
Kruskal e dai linguisti Dyen e Black. Essi mi¬ 
surarono la frequenza delle parole di origine 
comune in tutte le coppie possibili tra circa sei 
dozzine di lingue indoeuropee, utilizzando la 
lista glottocronologica standard di 200 parole. 
Applicando due metodi moderni di ricostru¬ 
zione d’albero sviluppati in genetica abbiamo 
ottenuto alberi (la cui riproducibilità è dimo¬ 
strata da una opportuna analisi statistica con il 
metodo del bootstrap) che corrispondono ab¬ 
bastanza bene a quello di Schleicher. La diffe¬ 
renza più grande è la posizione della radice. I 
gruppi più importanti di lingue indoeuropee 
sono le sottofamiglie germanica (che com¬ 
prende anche la lingua inglese e quelle scandi¬ 
nave), italica (originata dal latino), baltoslava, 
celtica, indiana e iraniana. Le ultime due sono 
considerate dalla maggior parte dei linguisti 
come un solo ramo, mentre secondo Kruskal 
sono separate. Numerose lingue hanno un’o- 
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i igine isolata e separata da queste sottofami¬ 
glie: per esempio, l’albanese e il greco. Lingue 
estinte (come Pittila, il tocario) non sono com¬ 
prese in questa analisi. Lo stesso albero è stato 
ottenuto con i due metodi di ricostruzione 
(UPGMA e NJ) ed è riassunto nella figura 15. 
Una possibilità è che le lingue isolate come l’al¬ 
banese e (con meno evidenza) il greco siano 
originarie della prima ondata, partendo dalla 
Turchia, e la loro antichità rispetto agli altri 
rami sia responsabile della posizione nell’albe¬ 
ro. Si tratta anche delle lingue geograficamen¬ 
te più vicine alla Turchia. La nostra analisi 
mette insieme i rami indiano e iranico, e for¬ 
ma dunque un ramo indoiranico, in accordo 
con la tradizione classica degli studi indoeuro¬ 
pei, a differenza delle conclusioni di Kruskal, 
ottenute con un metodo statistico che non uti¬ 
lizza gli alberi. Ma la parte comune ai due ra¬ 
mi nel nostro albero è breve e la sua lunghezza 
non è significativamente differente dallo zero, 
riducendo la forza della conclusione che le lin¬ 
gue indiana e iranica abbiano un’origine co¬ 
mune. Gli altri rami sono forse derivati dalla 
seconda ondata di migrazioni indoeuropee, 
partita dall’area kurgan dell’ovest, mentre il 
ramo indoiranico verrebbe da un’area kurgan 
verso est. 

È chiaro che molte altre espansioni sono re¬ 
sponsabili di avere portato lingue nuove a ter¬ 
re nuove. Le espansioni demiche che conoscia¬ 
mo sono state quasi tutte accompagnate dalla 
lingua d’origine. Tra le espansioni preistori¬ 
che studiate sia geneticamente sia dal punto di 
vista linguistico, è di particolare interesse 
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quella delle popolazioni che parlano lingue 
bantu. Malgrado i contatti e gli scambi con i 
popoli di lingua diversa, come i nilosahariani 
nell’Africa dell’est, e i khoi-san nell’Africa del 
sud, i bantu hanno conservato la loro indivi¬ 
dualità genetica che li distingue dagli altri afri¬ 
cani dell’ovest, da cui discendono. Partiti dalla 
Nigeria e dal Camerun, si sono diretti verso il 
sud non scostandosi molto dalla costa atlanti¬ 
ca; questa prima espansione cominciò già ai 
tempi neolitici (per l’Africa), più di tremila an¬ 
ni fa. Soltanto più tardi, l’espansione bantu fu 
avvantaggiata dall’invenzione della fusione del 
ferro, di cui si trovano tracce archeologiche 
molto chiare in Nigeria, risalenti a circa 500 
anni a.C. È soltanto verso l’anno zero della no¬ 
stra èra che i bantu raggiungono la regione 
dei grandi laghi (Uganda e Kenya) e, a quei 
tempi, l’archeologia vi trova uno sviluppo po¬ 
tente dell’uso del ferro. 

L’espansione bantu verso il sud ha avuto luogo 
prima sulla costa occidentale, ma in seguito 
anche su quella orientale. Più tardi le due cor¬ 
renti si sono mescolate. Sembra che i bantu 
fossero a poche centinaia di chilometri dal Ca¬ 
po, quando vi sbarcarono gli olandesi, verso 
l’anno 1650. La velocità di questa espansione è 
un po’ più rapida (pressappoco 1,5 km all’an¬ 
no) di quella dell’agricoltura neolitica partita 
dal Medio Oriente. Per la maggior parte della 
loro espansione, i bantu poterono utilizzare 
asce di ferro, più efficaci di quelle di pietra 
per aprirsi un varco nella foresta. La genetica 
mostra che il sud dell’Africa fu raggiunto dap¬ 
prima con l’espansione occidentale, e che 

245 



quella orientale si arrestò più in alto. Ciò è in 
accordo con i nuovi ritrovamenti dell’archeo¬ 
logia, secondo cui i bantu sarebbero arrivati 
molto presto nella regione della Namibia, e 
con i risultati più recenti della linguistica, che 
finora non aveva esplorato a sufficienza le lin¬ 
gue del ramo occidentale. 

La correlazione tra lingue e geni non è forse 
perfetta poiché le conquiste rapide delle gran¬ 
di regioni possono causare rimpiazzamenti 
con le lingue non imparentate con quelle d’o¬ 
rigine. Ma questi fenomeni non sembrano così 
frequenti da far sparire la correlazione. Ve¬ 
diamo che nel caso di scambi genetici con vici¬ 
ni molto diversi, che continuano per tempi 
molto lunghi, anche i geni possono essere rim¬ 
piazzati. Malgrado queste due cause di confu¬ 
sione, la correlazione tra geni e lingue resta 
positiva e statisticamente significativa, come 
è stato dimostrato da Cavalli-Sforza e coll. 
(1992) e da Penny e coll. (1993). È interessante 
notare che, anche a livello microgeografico, le 
regioni che sono state sottoposte a uno studio 
dettagliato hanno mostrato correlazioni molto 
elevate tra geografia, genetica, linguistica e al¬ 
tri aspetti culturali, come i cognomi. Cito i la¬ 
vori di Cappello e coll. (1996) in Sardegna, di 
G. Zei nell’Italia del sud, di Barrantes e coll. 
(1990) in America centrale. Spesso il mosaico 
genetico-linguistico che osserviamo ci mostra 
molto chiaramente gli effetti di numerose 
espansioni, talvolta conosciute storicamente, le 
loro sovrapposizioni e interazioni. Benché vi 
siano perturbazioni, esse nella maggior parte 
dei casi non giungono a distruggere la chia- 
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rezza della correlazione tra popolazioni, geni e 
lingue. 

L’evoluzione delle lingue è un argomento di 
estremo interesse. Non abbiamo ancora prova¬ 
to a toccarlo qui, se non per spiegare le ragioni 
della somiglianza tra geni e lingue; ma ripren¬ 
deremo il problema nel capitolo seguente, nel 
quale condurremo un’analisi dell’evoluzione 
culturale, di cui l’evoluzione linguistica è una 
parte molto importante. 
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6 

TRASMISSIONE ED EVOLUZIONE 
CULTURALI 


L’uomo si distingue dagli altri animali, anche 
dai cugini più prossimi, per la ricchezza della 
sua cultura e per l’importanza che essa ha per 
lui nella vita. La cultura non è, comunque, so¬ 
lo dell’uomo, se intesa in un senso abbastanza 
generale. Gli antropologi propongono un cen¬ 
tinaio di definizioni di cultura: sono piuttosto 
astratte, e la maggior parte rinuncia, per e- 
sempio, ai prodotti artigianali e della tecnica. 
Io preferisco prendere la posizione opposta, e 
mi piace la definizione più vasta possibile. Mi 
sembra più che giusto non lasciare da parte 
l’uso di strumenti, che ha avuto e continua ad 
avere un ruolo essenziale nell’evoluzione e in 
genere nella storia umana. Questa definizione 
ha anche il vantaggio di comprendere la cultu¬ 
ra degli animali, che è naturalmente molto 
meno sviluppata che per l’uomo, poiché la co¬ 
municazione è assai ridotta, ma ha le medesi¬ 
me fonti e conseguenze della cultura umana. 
Con la definizione più semplice e generale, la 
cultura è l’insieme di quel che si apprende da¬ 
gli altri, contrapposto a quello che si impara 
da soli, in isolamento. La base, nel primo e nel 
secondo caso, è sempre l’apprendimento, ma 
vi è una profonda differenza tra l’imparare da 
soli oppure per via culturale. Si può imparare 

249 



dagli altri in diversi modi: osservando le azioni 
di un’altra persona, o ricevendone un inse¬ 
gnamento diretto, orale o scritto, o in altri mo¬ 
di ancora. La via culturale è la sola che per¬ 
metta l’accumulo dell’apprendimento nelle 
generazioni, e ha dunque un potere di inse¬ 
gnamento molto più elevato che se si impara 
soltanto dalla propria esperienza, e cioè limi¬ 
tando la somma delle nostre conoscenze a 
quelle che si possono acquisire nel corso della 
vita, senza contatto con gli altri. 

La cultura è importante anche per gli animali. 
L’insegnamento dei genitori, soprattutto della 
madre, nei mammiferi e negli uccelli, è essen¬ 
ziale per la maggior parte delle specie. Vi sono 
anche forme d’insegnamento molto indirette e 
del tutto automatiche, come l 'imprinting (« im¬ 
pronta percettiva ») presso gli uccelli, dove il 
piccolo impara a riconoscere la madre e anche 
la specie alla quale appartiene, in base all’indi¬ 
viduo o oggetto che vede nelle prime venti- 
quattro ore dopo l’apertura dell’uovo. A se¬ 
conda delle specie di uccelli il processo è più o 
meno complicato. Si tratta qui di adattamento 
biologico, di cui esistono forse gli equivalenti 
nell’uomo, molto mal studiati e certamente 
meno netti, ma tuttavia rilevanti. Questo feno¬ 
meno potrebbe essere chiamato in generale 
dei periodi sensibili (o periodi critici) e ne illustre¬ 
remo più avanti qualche esempio umano. 
Nell’uomo l’apprendimento culturale avviene 
soprattutto per imitazione o insegnamento di¬ 
retto. Non vi sono differenze formali tra i due: 
in entrambi i casi, vi è sempre come minimo 
un trasmettitore e un ricevente (destinatario o 
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beneficiario). C’è sempre, dunque, un passag¬ 
gio di informazione tra non meno di due indi¬ 
vidui. È evidente che 1’esistenza del linguaggio 
permette di aumentare molto l’efficienza di 
questo processo. Negli esseri umani il linguag¬ 
gio è la base della cultura, ed è dunque la più 
importante innovazione, che ha permesso al¬ 
l’uomo moderno di moltiplicare le possibilità 
di vita e di diventare padrone della Terra in 
tempi abbastanza brevi. 

Il linguaggio è un’innovazione a un tempo 
biologica e culturale, poiché le basi anatomi¬ 
che e fisiologiche che lo rendono possibile si 
sono evolute geneticamente, per selezione na¬ 
turale. Il bambino nasce con la propensione e 
la capacità di apprendere una lingua; ciò lo di¬ 
stingue dalle altre specie animali, anche le più 
vicine, che possiedono mezzi di comunicazio¬ 
ne notevolmente più limitati. È probabile che 
anche i neandertaliani (gli uomini premoder¬ 
ni più vicini a noi) avessero possibilità del ge¬ 
nere, però a un grado piuttosto basso. E stata 
fatta l’ipotesi che la loro laringe non fosse 
sufficientemente lunga per produrre la ric¬ 
chezza di vocali di cui noi siamo capaci, ma le 
prove addotte non hanno basi sicure. Il lin¬ 
guaggio stesso è una creazione culturale, resa 
possibile — e forse anche diretta - da un sub¬ 
strato anatomico e neurologico preciso. Esso è 
pure il veicolo principale della cultura, la qua¬ 
le per mezzo del linguaggio è potuta divenire 
il sostegno principale dell’uomo. E dunque at¬ 
traverso l’effetto che ha e ha avuto sulla cultu¬ 
ra, durante tutto lo sviluppo del genere Homo, 
che il linguaggio ha potuto dare all’uomo mo- 
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derno un vantaggio selettivo molto grande e le 
basi biologiche che l’hanno reso possibile han¬ 
no raggiunto la complessità attuale. 

È difficile dire se lo sviluppo sia stato graduale 
o se sia passato per diverse tappe. È possibile, 
comunque, che già Homo habilis (più di due 
milioni di anni fa) avesse la possibilità di parla¬ 
re; Tobias ha dimostrato che i sei crani che si 
sono potuti analizzare mostrano una fossa più 
accentuata a sinistra, nella regione dell’emisfe¬ 
ro cerebrale dove si trova, nell’uomo moder¬ 
no, una protuberanza del cervello in corri¬ 
spondenza del centro di Broca, uno dei centri 
neurologici della parola. L’osservazione espo¬ 
sta da Tobias mostra dunque che questo cen¬ 
tro aveva già raggiunto un certo grado di svi¬ 
luppo nella prima specie che ci degniamo di 
chiamare con il nome del genere Homo. La 
protuberanza che, nel lobo temporale di sini¬ 
stra, corrisponde al centro di Broca non esiste 
nelle scimmie. 


La cultura come mezzo di adattamento biologico 

La capacità di imparare è una delle grandi 
proprietà degli esseri viventi; la si trova anche 
negli organismi più semplici. La cultura, cioè 
la capacità di apprendere dall’esperienza degli 
altri, ne è una forma speciale, ed è chiaro che 
l’ulteriore arricchimento che può venirci da 
questa specializzazione è estremamente im¬ 
portante. La base della cultura è dunque la co¬ 
municazione; la velocità e la precisione di que¬ 
sta, unite alla capacità di memoria per ciò che 
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impariamo per via culturale, sono i fattori che 
governano la sua efficacia. Naturalmente resi¬ 
stenza della cultura non è sufficiente a render¬ 
la utile dal punto di vista biologico; ma è facile 
capirne, per mezzo di alcuni esempi, il valore 
potenziale per l’adattamento biologico. La co¬ 
noscenza delle piante velenose è essenziale per 
nutrirsi senza pericoli; le nostre sensazioni gu¬ 
stative e olfattive non sono sufficienti. Lo stes¬ 
so vale anche per mold animali, che imparano 
di solito a distinguere il cibo buono da quello 
pericoloso per via culturale. Lo stesso si può 
dire per i pericoli rappresentati dai predatori. 
Forse è vero che abbiamo una paura istintiva 
dei serpenti, che ci aiuta a evitarli, e forse no; 
ma, in ogni caso, l’avere imparato a riconosce¬ 
re la presenza di un serpente pericoloso può 
risultare quanto mai utile. 

La cultura assomiglia al patrimonio genetico 
nel senso che, nell’una come nell’altro, vi è un 
passaggio di informazione da una generazione 
all’altra. Il genoma si trasmette tramite la du¬ 
plicazione del DNA; l’informazione culturale 
passa dalle cellule nervose del cervello di un 
individuo a quelle di un altro. Ciò avviene nel¬ 
la trasmissione della cultura per via tradizio¬ 
nale (con l’osservazione e la conversazione), o 
con i libri, i nastri magnetici o altri supporti 
tecnici nelle tecnologie più moderne. L’evolu¬ 
zione culturale è la conseguenza dell’accumu¬ 
lo di nuove informazioni. La « nuova informa¬ 
zione » può essere anche semplicemente, come 
la mutazione biologica, un errore di trasmis¬ 
sione nel passaggio da trasmettitore a riceven¬ 
te — cioè una differenza tra il « testo » originale 
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e la sua copia. Come per la mutazione biologi¬ 
ca, il cambiamento culturale può essere utile, 
neutro o nocivo. La mutazione biologica è, per 
quanto sappiamo finora, un fatto spontaneo e 
casuale. Anche l’equivalente della mutazione 
nella cultura può essere un fatto accidentale, 
talvolta molto piccolo, come è spesso una mu¬ 
tazione biologica. 

Ma una distinzione fondamentale tra la muta¬ 
zione biologica e la « mutazione » culturale è 
che per la gran parte le mutazioni culturali sono 
innovazioni volute e dirette a qualche fine, mentre 
la mutazione biologica non è diretta al miglio¬ 
ramento del risultato, ma è determinata dal 
caso. Al livello della mutazione, l’evoluzione 
culturale può dunque essere mirata, quella 
biologica non lo è. Di recente qualche biologo 
ha cercato di cambiare questo dogma classico 
dell’evoluzione biologica, ma le prove addotte 
non sono sufficienti. 

Anche se l’innovazione culturale è spesso vo¬ 
luta e pensata, l’analisi della storia non sembra 
dimostrare che le innovazioni proposte e ac¬ 
cettate siano sempre vantaggiose. Forse lo so¬ 
no più di frequente per l’individuo che ha 
proposto la novità. Ma spesso l’innovazione 
che dovrebbe migliorare una situazione socia¬ 
le non dà il risultato desiderato, e può non di¬ 
mostrarsi utile affatto; talvolta provoca disa¬ 
stri. Altre volte, un’innovazione che viene pro¬ 
posta a un certo scopo si rivela utile o pericolo¬ 
sa in altre direzioni. In alcuni casi i costumi 
propri soltanto di determinate popolazioni 
devono essere stati novità introdotte in qual¬ 
che momento del passato, per motivi ora non 
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più conosciuti, o riconosciuti: possono essere 
siati dimenticati, e sostituiti nel pensiero co¬ 
mune da altri. 

In ogni giorno della nostra vita vi sono molte 
occasioni in cui è necessario prendere una de¬ 
risione, che può andare dal caso più semplice, 
come la scelta banale di uno dei due o tre pro¬ 
dotti rivali che la competizione commerciale ci 
presenta, ai più difficili, e naturalmente molto 
più rari, che impegnano un individuo molto 
profondamente e a lungo, come un tabù ses¬ 
suale di tre anni (che i pigmei africani pratica¬ 
no dopo la nascita di un figlio, per evitare 
nuove gravidanze). I fattori che determinano 
le nostre scelte sono molteplici, a partire dai 
nostri gusti e abitudini più superficiali, fino ai 
valori più importanti e intimi. Possiamo chia¬ 
mare l’insieme di queste scelte selezione cultura¬ 
le, in contrapposizione alla selezione naturale. 
Quest’ultima sceglie tra gli individui di una 
specie quelli che meglio si adattano alle condi¬ 
zioni di vita, cioè sopravvivono più a lungo — 
almeno fino all’età della riproduzione - e si ri¬ 
producono di più, mentre nel caso della sele¬ 
zione culturale è l’individuo che, tra le diverse 
possibilità, sceglie quella più adatta ai suoi gu¬ 
sti, alle sue tendenze e all’educazione. Malgra¬ 
do ciò, è ancora la selezione naturale che com¬ 
pie la scelta finale, poiché essa sceglie tra noi 
anche sulla base di decisioni che abbiamo pre¬ 
so a livello culturale. Se queste scelte ci hanno 
aiutato ad adottare decisioni che facilitano la 
nostra fitness darwiniana (cioè la nostra capaci¬ 
tà di sopravvivere fino all’età della riproduzio¬ 
ne e di avere figli), le scelte culturali che abbia- 
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mo fatto e tutta la predisposizione biologica 
che aiuta la loro accettazione saranno favorite 
dalla selezione naturale. Si può dunque preve¬ 
dere che qualsiasi decisione di ordine cultura¬ 
le debba superare due controlli: prima quello 
della selezione culturale, che consiste nella 
scelta da parte dell’individuo, e dopo quello 
della selezione naturale, che valuterà automa¬ 
ticamente l’utilità di questa scelta rispetto alle 
necessità biologiche fondamentali che assicu¬ 
rano la conservazione della specie. 

Le decisioni importanti nella vita, da cui di¬ 
pendono le funzioni essenziali per la conti¬ 
nuazione della specie, nei nostri antenati 
preumani erano affidate a pulsioni molto pro¬ 
fonde e forti. Queste pulsioni esistono ancora 
oggi, anche nell’uomo, ma si possono inter¬ 
porre le decisioni di natura culturale che sono 
dirette spesso dalle risposte dei «centri di ri¬ 
compensa », identificati nel cervello, che indu¬ 
cono piacere, paura e dolore, e possono diven¬ 
tare i padroni immediati di tali decisioni. È qui 
che si può notare più facilmente la dissociazio¬ 
ne tra selezione naturale e culturale. Il piacere 
indotto dalle droghe può condurre alla morte 
o ridurre l’uomo alla vita di un vegetale. La 
paura di conoscere una verità che spaventa ri¬ 
guardo alla propria salute, o la paura del dolo¬ 
re, possono tenere un malato lontano dal me¬ 
dico quando ne avrebbe veramente bisogno. 
L’usanza di mangiare i genitori morti, presso i 
Fore (una tribù della Nuova Guinea) era re¬ 
sponsabile della trasmissione da madre a figli 
di una malattia infettiva sempre mortale, il ku- 
ru. C’è voluta una grande forza di persuasione 
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per estirpare questo rito necrofago nei Fore: 
erano stati educati a questa abitudine e la con¬ 
sideravano un dovere verso i genitori. I con- 
llitti fra tendenze biologiche e culturali sono 
molto numerosi, e le pulsioni biologiche non 
sono sempre quelle che conviene seguire per 
ridurre certi pericoli. Il contrasto tra i desideri 
sessuali e la conoscenza dei pericoli dell’AIDS 
è un altro nuovo esempio, sorto da poco. 


Come si trasmette la cultura 

Riceviamo la nostra cultura dagli altri e la pas¬ 
siamo ad altri ancora. C’è spesso una genera¬ 
zione di differenza tra il trasmettitore e il rice¬ 
vente, soprattutto quando la trasmissione av¬ 
viene da genitore a figlio. Da quando esiste la 
scrittura, possono passare molte generazioni 
tra il trasmettitore e il ricevente: è facile farsi 
consigliare direttamente da Platone o Aristo¬ 
tele. Ma ora il passaggio dell’informazione cul¬ 
turale è divenuto, al contrario, molto rapido, 
anche immediato, con i mezzi elettronici. 

Vi è qui una distinzione molto importante, e 
abbiamo preso dall’epidemiologia i termini di 
trasmissione verticale e orizzontale per indicare i 
due tipi principali di trasmissione: da genitore 
a figlio, o tra individui non imparentati, che 
hanno spesso molto meno di una generazione 
di differenza. È immediatamente chiaro che il 
primo tipo di trasmissione è lento, poiché l’u¬ 
nità di tempo è grande, e assomiglia alla tra¬ 
smissione genetica, mentre il secondo può es¬ 
sere molto rapido e può avere alcune soini- 

257 



glianze con le epidemie, poiché le malattie in¬ 
fettive si propagano per contatto diretto tra gli 
individui. Anche se questa distinzione fra tra¬ 
smissione verticale e orizzontale dev’essere vi¬ 
sta come il fondamento della teoria della tra¬ 
smissione ed evoluzione culturali, essa non ba¬ 
sta, poiché vi sono molte forme speciali di tra¬ 
smissione, ciascuna delle quali ha una dinami¬ 
ca a sé. Qualche volta, ad esempio, l’insegna¬ 
mento passa dal più giovane al più vecchio, in 
direzione contraria alla solita trasmissione da 
genitore a figlio: talora sono i genitori che im¬ 
parano dai figli. 

Vi può essere più di un individuo dal lato del¬ 
la ricezione, cosa che può rendere la trasmis¬ 
sione particolarmente rapida, e anche l’oppo¬ 
sto: molti trasmettitori che influenzano un so¬ 
lo ricevente. Occorre distinguere bene questi 
casi diversi di trasmissione, poiché hanno con¬ 
seguenze molto diverse dal punto di vista della 
dinamica della cultura nelle generazioni, cioè 
dell’evoluzione culturale. Ne abbiamo studiato 
in particolare due aspetti: la variazione di un 
carattere culturale nel tempo, da cui dipende 
la velocità di cambiamento culturale, e la va¬ 
riazione da un individuo all’altro in un grup¬ 
po sociale. Studiando teoricamente, con Mar¬ 
cus Feldman di Stanford, 1 le conseguenze dei 
diversi meccanismi di trasmissione culturale, 
abbiamo trovato utile distinguere almeno 
quattro casi, uno di trasmissione verticale e tre 
orizzontali, con alcuni sottocasi. 

Osservo subito che la trasmissione culturale 
consiste di due fasi successive: la comunicazio¬ 
ne di una novità e la sua accettazione. La se- 
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conda non è del tutto assicurata, poiché la co¬ 
municazione può essere malintesa, dimentica¬ 
ta o insufficiente a convincere, ed è sempre 
possibile che non sia seguita dall’accettazione. 
Spesso, per avere un seguito favorevole, la co¬ 
municazione dev’essere ripetuta. Se il trasmet¬ 
titore ha autorità politica o religiosa, o sempli¬ 
cemente prestigio, l’accettazione sarà molto 
più probabile. Anche l’età del trasmettitore e 
del ricevente hanno il loro peso. Ma nella teo¬ 
ria che segue, consideriamo come trasmissio¬ 
ne la comunicazione seguita dall’accettazione, 
escludendo la comunicazione rimasta sterile. 
Quelli che chiamiamo in generale coefficienti di 
trasmissione sono dunque le probabilità che una 
comunicazione particolare tra individui sia av¬ 
venuta e sia stata accettata. Ci riferiremo sem¬ 
pre alla trasmissione di un carattere o fatto 
specifico appreso per via culturale, come una 
nozione, un’abitudine, una credenza, un com¬ 
portamento, o qualche cosa di più complesso, 
ma sempre ben definito. 

Distingueremo nella trasmissione verticale di¬ 
versi sottocasi e in quella orizzontale tre mec¬ 
canismi di trasmissione: un trasmettitore e un 
ricevente, un solo trasmettitore e diversi rice¬ 
venti, oppure diversi trasmettitori e un solo 
ricevente. 

1) La trasmissione verticale avviene da un in¬ 
dividuo che appartiene a una generazione a 
un altro di una generazione successiva, come 
tra genitore e figlio. Non c’è bisogno di paren¬ 
tela biologica tra i due poli della trasmissione; 
una parentela adottiva può avere lo stesso ef¬ 
fetto. Nella paternità o maternità biologica (e 
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adottiva) l’influenza culturale del genitore può 
essere estesa a una gamma molto larga di ca¬ 
ratteri culturali. Questa trasmissione ha conse¬ 
guenze evolutive assai simili a quella biologica, 
soprattutto se il trasmettitore è un genitore so¬ 
lo (trasmissione uniparentale ): questo caso se¬ 
gue regole praticamente identiche alla tra¬ 
smissione genetica. 2 Ma se il bambino subisce 
l’influenza di ambedue i genitori, e ne ottiene 
un valore intermedio tra i due, il risultato ten¬ 
de verso un equilibrio intermedio e, nel caso 
di caratteri quantitativi, la variazione tra indi¬ 
vidui decresce e tende a sparire. Un caso spe¬ 
ciale è la blending inheritance (eredità per me¬ 
scolamento), in cui ogni bambino eredita la 
media dei valori dei suoi genitori. Fisher aveva 
già dimostrato che questa non può mantenere 
una variazione individuale ereditabile. 3 Biso¬ 
gna notare, comunque, che la stratificazione 
sociale in classi può mantenere una variabilità 
individuale, anche se non c’è base genetica 
della variazione. 

Un risultato degno di nota è che la trasmissio¬ 
ne verticale può essere tanto conservatrice 
quanto l’eredità cromosomica. La variazione 
sarà introdotta soltanto dalla mutazione (o 
dall’immigrazione di individui provenienti da 
una società esterna, diversa per il carattere 
considerato). La trasmissione da nonno a ni¬ 
pote è due volte più conservatrice di quella da 
genitore a figlio, e la trasmissione su parecchie 
generazioni (vedi l’influenza dei grandi filo¬ 
sofi greci come Platone e Aristotele attraverso 
i secoli fino al Rinascimento, quella dei grandi 
filosofi della Chiesa cattolica, come sant’Ago- 
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stino e san Tommaso, e la trasmissione orale 
dei testi di alcune religioni prima dell’introdu¬ 
zione della scrittura) può mantenere quasi in¬ 
variate vaste e importanti aree culturali. La 
maggior parte delle religioni mostra una con¬ 
servazione di riti e di dogmi molto elevata. 

2) La trasmissione orizzontale, più simile a 
una malattia contagiosa, è quella tra due indi¬ 
vidui, che possono essere della stessa genera¬ 
zione, o di generazioni differenti, ma non 
hanno una relazione biologica o sociale preci¬ 
sa e durevole come nella trasmissione vertica¬ 
le. Nel caso delle epidemie, il contatto che tra¬ 
smette la malattia da una persona malata a una 
sana può essere molto breve, quanto basta per 
permettere il passaggio dell’agente patogeno; 
per i caratteri culturali bisogna di solito che la 
comunicazione sia più intima e prolungata. 
Abbiamo introdotto anche il termine di tra¬ 
smissione obliqua, nel caso in cui il trasmettito¬ 
re appartenga a una generazione precedente a 
quella del ricevente. Questa aggiunta è neces¬ 
saria, poiché assicura il passaggio dell’infor¬ 
mazione da una generazione all’altra, cosa che 
non può accadere se la comunicazione avviene 
soltanto tra individui della stessa generazione. 
Un’analisi completa della struttura della popo¬ 
lazione per età, e in cui la probabilità di tra¬ 
smissione varia secondo l’età dei trasmettitori 
e dei riceventi, è possibile, ma difficile da ge¬ 
neralizzare a causa di complicazioni matemati¬ 
che. I problemi teorici, se esaminati in detta¬ 
glio, risultano molto simili a quelli delle epide¬ 
mie di malattie contagiose. Queste elaborazio¬ 
ni teoriche possono essere applicate quasi di- 
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rettamente alla trasmissione culturale, salvo 
che i casi particolari di interesse pratico non 
sono esattamente gli stessi. In generale, una 
mutazione culturale di successo dà inizio a 
un’epidemia culturale. La probabilità di suc¬ 
cesso è determinata da una serie di fattori, 
uno dei quali è l’attrattiva della novità cultura¬ 
le. Il problema è simile a quello che si presenta 
nel caso di una malattia infettiva, in cui la ca¬ 
pacità del virus o del parassita di attecchire e 
riprodursi nell’ospite deve superare un certo 
valore-soglia di «infettività» perché l’epide¬ 
mia possa avere inizio ed espandersi. 

3) Da quando la società umana è aumentata in 
complessità, nei tempi che hanno seguito gli 
sviluppi dell’agricoltura e dell’economia pa¬ 
storizia, la struttura sociale si è allontanata 
sempre più dalla semplicità delle società dei 
cacciatori e raccoglitori che, a giudicare dai 
dati etnografici, erano ugualitarie. Con l’ac¬ 
crescimento numerico dei gruppi sociali, l’au¬ 
torità dei capi di clan e tribù è divenuta neces¬ 
saria, o per ragioni di efficienza o perché è sta¬ 
to difficile resistere alla sua imposizione. In se¬ 
guito la società si è stratificata in classi sociali, 
con una gerarchia divenuta talvolta molto pre¬ 
cisa. In queste condizioni il meccanismo di tra¬ 
smissione da un trasmettitore a numerosi rice¬ 
venti, con la istituzione di parecchi livelli ge¬ 
rarchici, permette il funzionamento di una so¬ 
cietà complessa. Lo stesso tipo di trasmissione 
si è affermato da quando l’insegnamento è sta¬ 
to reso istituzionale e un istruttore ha iniziato 
ad avere numerosi allievi. La trasmissione « da 
uno a molti » è dunque rappresentata sia nel 
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caso in cui avviene da un capo ai sudditi, sia 
nel caso dal maestro di scuola agli allievi, e an¬ 
che da un individuo prestigioso o popolare ai 
suoi sostenitori. Soprattutto con i mezzi di co¬ 
municazione più moderni, la velocità di tra¬ 
smissione sta aumentando fino a un limite teo¬ 
rico molto elevato.' Per gli avvenimenti di mag¬ 
giore rilievo, un’informazione può essere tra¬ 
smessa simultaneamente, o quasi, a miliardi di 
individui. 

In queste condizioni la trasmissione culturale 
può diventare facile e acquistare un’alta velo¬ 
cità ed efficienza, se l’accettazione di una novi¬ 
tà viene imposta da un capo autoritario e po¬ 
tente. È possibile che molti cambiamenti socia¬ 
li importanti siano stati introdotti in tal modo. 
I capi religiosi hanno l’autorità di proporre 
nuovi dogmi, che devono essere accettati, pe¬ 
na l’esclusione dalla comunità. 

Un’interessante novità sociale osservata in Ti¬ 
bet e in alcune parti dell’India, accanto alla 
poligamia poliginica (un marito può avere più 
mogli), è la poligamia poliandrica (una donna 
può avere più mariti), molto più rara altrove. 
Le due poligamie possono coesistere nello 
stesso villaggio/ ed esistono anche matrimoni 
misti. Le diverse mogli di un uomo sono spes¬ 
so sorelle, e i diversi mariti di una donna sono 
spesso fratelli. Qui c’è un vantaggio preciso, 
poiché si può in questo modo evitare il frazio¬ 
namento dell’eredità dei proprietari agricoli. 
È, dal punto di vista sociale, una novità corag¬ 
giosa, ma che almeno in Tibet e in parte del¬ 
l’India ha avuto successo. Altrove lo stesso 
problema è stato risolto con una soluzione in- 
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giusta ma efficiente, la primogenitura (o con 
forme similari). La storia della poliandria tibe¬ 
tana non sembra essere conosciuta, benché al¬ 
l’interno dei monasteri tibetani debbano esser¬ 
vi i documenti con i dati storici che possono 
spiegare questo fenomeno sociale e il suo svi¬ 
luppo. Un’ipotesi che mi sembra possibile è 
che, in un sistema feudale molto rigido come 
quello del Tibet, i capi feudali, forse d’accordo 
con quelli religiosi, potevano permettersi di 
sperimentare e di apportare innovazioni che 
possono sembrare, alla nostra sensibilità di oc¬ 
cidentali, assolutamente estreme. Devo dire 
che nella famiglia di mia moglie i suoi tre zii, i 
fratelli Buzzati, di cui uno era lo scrittore Di¬ 
no, avevano spesso dichiarato che sarebbe loro 
piaciuto sposare una sola donna tutti insieme, 
e che due di loro, forse in mancanza di questa 
soluzione, non si sono sposati affatto. 

4) Il meccanismo inverso, la trasmissione da 
molti a un solo ricevente, è un altro paradigma 
importante di trasmissione culturale. In un 
gruppo sociale accade spesso che molti suoi 
membri - potenzialmente tutti - esercitino 
una pressione psicologica su un nuovo mem¬ 
bro (adepto, iniziato, o semplicemente più gio¬ 
vane). Si tratta di un insegnamento concertato. 
Lo stesso si ripeterà con gli altri adepti. Cia¬ 
scuno di questi individui si viene così a trovare 
al centro di pressioni multiple, tutte rivolte 
nella stessa direzione, e dunque molto più 
efficaci che se vi fosse un solo trasmettitore. 
Questa pressione sociale si può produrre in 
un gruppo piccolo, come una famiglia nuclea¬ 
re o estesa, o in uno più grande. È necessario 
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che la trasmissione sia coerente, concertata, 
cioè che tutti i trasmettitori comunichino lo 
stesso messaggio a tutti i membri del gruppo. 
Il risultato è di conservazione culturale estre¬ 
ma; a differenza della trasmissione verticale 
uniparentale, essa ora tende a frenare l’e¬ 
spressione della variazione 'individuale dei 
membri del gruppo e a far diventare il gruppo 
più omogeneo, a escludere i cambiamenti. È 
questa, perciò, la trasmissione più conservatri¬ 
ce che esista. 

Il gruppo sociale più importante è la famiglia. 
Essa esercita una pressione formidabile so¬ 
prattutto sui membri più giovani, che sono 
esposti alla trasmissione dei genitori e di tutti 
gli altri membri. Ha anche il vantaggio di esse¬ 
re esercitata su riceventi che sono all’inizio 
molto giovani, in un’età in cui sono sprovvisti 
di senso critico e hanno poco potere di resi¬ 
stenza. L’influenza della famiglia può dunque 
essere molto forte. Vi sono comunque indivi¬ 
dui, come sappiamo, che riescono a resistervi. 
La rivolta tende a svilupparsi in questi casi più 
tardi, e a dare origine alla tendenza a prende¬ 
re decisioni del tutto opposte a quelle che si sa¬ 
rebbero altrimenti sviluppate. Ma quando 
questa trasmissione è veramente coerente, nel 
senso che tutti i membri del gruppo che fun¬ 
gono da educatori esercitano la stessa influen¬ 
za su tutti i membri da educare, essa è la più 
potente. Non per caso la mafia ha la sua origi¬ 
ne e forza nella famiglia. 

In varie opere recenti, LeBras e Todd* hanno 
utilizzato le classiche nozioni sociologiche di 
Le Play secondo cui vi sono in Francia tre tipi 
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di famiglia: 1) la famiglia patriarcale autorita¬ 
ria, comune nel nord-ovest; qui il patriarca è il 
padrone e alle sue decisioni devono obbedire 
in modo assoluto tutti i membri della famiglia. 
È possibile che si tratti di usanze che derivano 
dalle popolazioni celtiche. 2) Un altro tipo di 
famiglia patriarcale, dove la regola è piuttosto 
l’aiuto reciproco; i giovani sono spesso liberi di 
sposarsi e di avere figli restando in famiglia, se 
non hanno i mezzi per stabilirsi altrove; i vec¬ 
chi restano in casa e sono sostenuti dagli altri 
famigliari. Questo tipo è comune nel sud-ovest, 
in un’area che corrisponde, possiamo dire ora 
sulla base dei dati genetici, alla regione proto¬ 
basca. 3) La famiglia nucleare stretta, comune 
nel nord-est, dove i giovani possono sposarsi e 
avere figli soltanto se hanno i mezzi per stabi¬ 
lirsi altrove ed essere indipendenti dal punto 
di vista finanziario. L’area corrisponde a quel¬ 
la che risentì maggiormente dell’influenza dei 
franchi, e vale la pena di notare che lo stesso 
tipo di famiglia, da ricerche storiche recenti, è 
risultato comune anche in Germania e in In¬ 
ghilterra. Siccome questa struttura permette 
ai giovani di sposarsi solo se hanno i mezzi per 
mantenere moglie e figli, li incoraggia anche a 
trasferirsi nei luoghi dove vi sia maggiore pos¬ 
sibilità d’impiego. Si pensa che abbia favorito, 
per questa ragione, lo sviluppo industriale. 
LeBras e Todd hanno fatto l’ipotesi molto in¬ 
teressante (benché criticata da qualche altro 
autore) che la struttura della famiglia influen¬ 
zi fortemente anche la visione politica. Vale a 
dire, il microcosmo famigliare può determina¬ 
re largamente la visione che il giovane si for- 
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ma del macrocosmo sociale; divenuti adulti, 
gli individui che si sono sviluppati sotto queste 
influenze famigliari favoriscono sistemi sociali 
che riproducano un po’ quelli a cui la vita in 
famiglia li ha abituati. Ciò spiega perché nel 
nord-ovest della Francia la monarchia e i siste¬ 
mi autoritari siano molto popolari; nel sud- 
ovest, è più comune il voto socialista (ma non il 
voto comunista, che è più frequente in un’area 
geograficamente intermedia, e che ha una sto¬ 
ria differente); e nel nord-est il voto è piutto¬ 
sto a favore di un’economia liberale. La corre¬ 
lazione fra tipo di famiglia e preferenze politi¬ 
che è stata analizzata, con successo, da LeBras 
e Todd in Francia e da Todd nel resto del 
mondo (in particolare in Europa). È anche in¬ 
teressante constatare che le divisioni della 
Francia per tipo di famiglia rivelano una forte 
correlazione con la storia genetica. Non credo 
che si debbano cercare nei geni le ragioni di 
queste preferenze; la spiegazione sociologica 
del rapporto tra microcosmo famigliare e ma¬ 
crocosmo sociale mi sembra verosimile e la 
conservazione della forma della famiglia è in 
eccellente accordo con la nostra teoria della 
trasmissione culturale. Differenze etniche an¬ 
tiche possono benissimo conservarsi per venti 
e più secoli grazie all’estrema stabilità cultura¬ 
le della struttura della famiglia, dovuta al fatto 
che, inevitabilmente, tale struttura è ereditata, 
all’interno del gruppo stesso, per trasmissione 
verticale, rinforzata dalla pressione sociale al¬ 
l’interno della famiglia, che ha la natura di 
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Trasmissione verticale 


I 


O Figli 


Trasmissione orizzontale (fra individui non apparentati 
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Trasmissione magistrale*’ Trasmissione concertata 



Da uno a molti Da molti a uno 

(da insegnanti ad allievi, da capi, 
da persone eminenti, ecc.) 


# trasmettitori 
O riceventi 


Fig. 16 Meccanismi principali di trasmissione culturale. 



una trasmissione « da molti a uno » e agisce sui 
nuovi membri quando essi sono più sensibili, 
cioè quando sono più giovani. Tutto quindi 
coopera a conservare saldamente la struttura 
famigliare. 

Vale la pena di segnalare che questa ipotesi è 
stata confermata da uno studio indipendente. 
In un’analisi dei dati culturali tratti dall’atlan¬ 
te etnografico di Murdock (1967), limitata, per 
il momento, all’Africa, abbiamo notato che i 
caratteri culturali più conservati sono quelli 
della famiglia. La conservazione è stata dimo¬ 
strata sulla base della correlazione con la lin¬ 
guistica, che presenta in genere la corrispon¬ 
denza maggiore con la genetica. I dati genetici 
non erano sufficientemente completi e detta¬ 
gliati da permettere un’analisi della loro cor¬ 
relazione con i dati culturali sulla struttura 
della famiglia, ma quelli linguistici si sono di¬ 
mostrati un sostituto eccellente per ricostruire 
la storia delle società africane. Questo studio 
ha dimostrato che assai pochi caratteri cultu¬ 
rali, oltre a quelli della famiglia, sono così ben 
conservati: solo la forma e struttura della ca¬ 
panna, e inoltre alcuni caratteri socioeconomi¬ 
ci che dipendono dal grado di evoluzione so¬ 
ciale e non possono cambiare rapidamente, 
ma hanno di necessità un’evoluzione lenta. 

La figura 16 riassume in forma grafica i mec¬ 
canismi di trasmissione culturale che abbiamo 
descritto ed esemplificato. Ne abbiamo esami¬ 
nato con Feldman le conseguenze evolutive, 
cioè i modi in cui può evolversi un gruppo so¬ 
ciale, e in particolare se potrà stabilirvisi un’in¬ 
novazione sociale. 
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Se in una piccola famiglia (nucleare) un padre 
o una madre insegna a uno o più figli un com¬ 
portamento particolare, che possa essere con¬ 
siderato come una novità, è molto probabile 
che questo venga accettato, anche perché i gio¬ 
vani sono più suscettibili all’apprendimento. 
La novità di comportamento può essere una 
varietà tecnica già esistente, ma non universal¬ 
mente adottata (come per esempio un partico¬ 
lare modo di cacciare o una coltura agricola), 
oppure una pratica religiosa. Può anche trat¬ 
tarsi di un’invenzione totale, completamente 
nuova. L’accettazione sarà facile se la novità è 
proposta da uno o ambedue i genitori; ma, 
perché essa si diffonda oltre i limiti della fami¬ 
glia di origine, saranno necessari altri mecca¬ 
nismi di trasmissione, oppure si dovranno at¬ 
tendere le generazioni successive, nelle quali i 
figli educati nella nuova maniera potranno 
passarla ai propri figli. Abbiamo già detto che 
questo tipo di trasmissione è molto simile a 
quella dei geni, e in certe condizioni è identi¬ 
ca. La diffusione a tutti i membri di una popo¬ 
lazione per trasmissione verticale è possibile 
ma, come quella dei mutanti genetici, è molto 
lenta. 

Nel caso della trasmissione orizzontale, la dif¬ 
fusione a una popolazione può essere molto 
più veloce; può avere luogo in una sola gene¬ 
razione, se la novità è facile da imparare e le 
conseguenze sono positive o anche chiaramen¬ 
te convenienti. Come in un’epidemia, la diffu¬ 
sione alla società può arrestarsi prima di avere 
raggiunto tutta la popolazione, ed esistono, 
nel caso delle malattie infettive, condizioni 
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matematiche che permettono di prevederne il 
successo. Formule simili valgono per la tra¬ 
smissione culturale di tipo orizzontale. 

La velocità di adozione di una novità raggiun¬ 
ge il suo massimo nel caso della trasmissione 
da un trasmettitore a molti riceventi. La deci¬ 
sione di un capo politico autoritario sarà accet¬ 
tata quasi immediatamente da tutti i sudditi, a 
meno che essa comporti svantaggi abbastanza 
forti per qualcuno, che forse deciderà di non 
obbedire e di subirne le conseguenze. Il mec¬ 
canismo di trasmissione « da uno a molti » per¬ 
mette dunque transizioni rapide e importanti, 
tramite la decisione di una sola persona o di 
un gruppo assai piccolo, che può cambiare ra¬ 
pidamente un gruppo molto grande. La strut¬ 
tura gerarchica della società può facilitare 
questo processo di transizione, iniziato dall’al¬ 
to della piramide. 

Al contrario, nel quarto meccanismo di tra¬ 
smissione, che abbiamo chiamato concertata o 
«da molti a uno», una novità ha assai poche 
probabilità di avere successo. Un solo trasmet¬ 
titore favorevole all’innovazione troverà una 
prima resistenza in tutti i cotrasmettitori del 
suo stesso gruppo sociale, e dovrà innanzitutto 
convincere questi. Senza speciale autorità, ciò 
sarà molto difficile. Il meccanismo tende non 
solamente a generare la più grande resistenza 
alle innovazioni, ma anche la maggiore uni¬ 
formità della popolazione per il carattere cul¬ 
turale in questione. L’uniformità si può ritro¬ 
vare, d’altronde, anche nella trasmissione di 
tipo epidemico, e ancor più in quella « da uno 
a molti», mentre il meccanismo verticale può 
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mostrare, e conservare, una variabilità indivi¬ 
duale più grande. 

La maggior parte dei caratteri culturali si tra¬ 
smette per mezzo di numerosi meccanismi che 
talora agiscono in direzioni opposte. Il conflit¬ 
to tra i meccanismi di trasmissione è comune; 
può accadere che si imparino a scuola regole 
di comportamento diverse da quelle apprese 
in famiglia, e i compagni di scuola sono spesso 
di opinione molto differente da quella delle 
autorità scolastiche e famigliari. Il risultato 
definitivo di questi conflitti può variare molto 
da un individuo all’altro. 


Esempi di trasmissione culturale 

La trasmissione culturale comprende tutta l’e¬ 
ducazione, impartita sia in famiglia sia a scuo¬ 
la, ma include anche tutte le abitudini e gli usi 
che non fanno espressamente parte dell’edu¬ 
cazione. Essi sono parzialmente appresi, è ve¬ 
ro, partendo dall’esperienza individuale; ma 
l’imitazione subconscia, e anche cosciente, del¬ 
le usanze degli altri ha certamente una parte 
non secondaria. Non è facile distinguere i due 
contributi. Le somiglianze tra due amici, o tra 
due individui che hanno un rapporto sociale 
intimo (come marito e moglie) e sono vissuti 
insieme abbastanza a lungo, sono in parte 
un’espressione di quanto hanno imparato l’u¬ 
no dall’altro, ma in parte anche di affinità che 
possono aver dato origine alla loro unione. Es¬ 
se sono talvolta molto forti; abbiamo fatto uno 
studio delle somiglianze tra marito e moglie, 
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tra genitori e figli, e tra amici, in gruppi di stu¬ 
denti dell’Università di Stanford, per quaranta 
caratteri (fig. 17). Il marito e la moglie erano 
padri e madri degli studenti. In media, le simi¬ 
larità tra coniugi erano le più grandi, seguite 
da quelle tra genitori e figli, e infine da quelle 
tra amici. I caratteri studiati riguardavano gli 
impegni di ordine sociale, le abitudini di vita, i 
modi di passare il tempo libero, le superstizio¬ 
ni, le credenze, ecc. 

Forse il risultato più interessante di questo 
studio è che due categorie di caratteri hanno 
mostrato somiglianze fra parenti (marito e 
moglie, genitori e figli) molto più forti delle al¬ 
tre: avevano a che fare con la religione o con la 
politica. 

Nel caso della religione, la somiglianza dei figli 
con la madre è davvero notevole, sia nella scel¬ 
ta della religione (nei matrimoni misti), sia in 
almeno un’altra manifestazione molto impor¬ 
tante: la frequenza della preghiera. La scelta 
della religione non stupisce poiché per i figli è 
effettuata dai genitori, quasi sempre a un’età 
in cui i figli stessi non sono in grado di espri¬ 
mere una preferenza. Le conversioni possono 
arrivare più tardi, ma sono rare. Però uno stu¬ 
dente che continua a pregare Dio all’età di 
vent’anni può aver avuto, mi sembra, abba¬ 
stanza esperienza indipendente da fargli di¬ 
menticare la sua educazione religiosa, se essa 
fosse solo il prodotto di una costrizione fami¬ 
gliare. I nostri dati, sfortunatamente, non di¬ 
cono se la preghiera continuerà a essere prati¬ 
cata con assiduità per il resto della vita. Il pa¬ 
dre sembra contare soltanto a proposito dell’a- 
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Caratteri studiati 

1-3 Religione del figlio in matrimoni misti: ebraica (1); 
cattolica (2); protestante (3) 

4 Frequenza della preghiera 

5 Frequenza alle funzioni religiose 

6-9 Preferenze politiche per il partito democratico (6); 
repubblicano (7); membri di partito (8); voto (9) 

10 Posizione politica (su una scala da 1 a 5) 

11 Ama una prima colazione sostanziosa 

12 Ama le riunioni numerose con amici 

13 Ama il baseball 

14 Ha buoni amici 

15 Ama nuotare 

16 Ama il football 

17 Ama il jogging 

18 Ama il tennis 


19 Al ristorante, controlla con cura l’esattezza del conto 

20 Ama film seri 

21 Ama il cinema 

22 Ama la musica 

23 Preferisce margarina o burro 

24 Crede più importante l'abilità o la fortuna 

25 Pratica educazione fisica per convinzioni salutistiche 

26 Crede negli UFO 

27 Ama il tè 

28 Crede negli oroscopi 

29 Ama mangiare salato 

30 Ama i film di avventure 

31 Ama tenere corrispondenza 

32 Ama girare con la roulotte o simili 

33 Crede nei numeri fortunati 

34 Fa le cose all’ultimo minuto 

35 Preferisce lavorare al mattino presto o alla sera tardi 

36 Ama visitare i musei 

37 Crede nell’esperienza extrasensoriale 

38 Ama la TV 

39 Ama i film leggeri 

40 Prende latte a cena 


Fig. 17 Coefficienti di trasmissione (in percento) pater¬ 
na ( ap ) e materna (a M ) per quaranta caratteri osservati su 
studenti di Stanford. Tutti i caratteri sono standardizzati 
come alternativi (sì o no); quelli misurati su una scala 
quantitativa sono stati riportati ad alternativi a seconda se 
davano valori superiori o inferiori alla media. La diago¬ 
nale indica eguale importanza della trasmissione paterna 
e materna. I coefficienti misurati non distinguono fra tra¬ 
smissione genetica, culturale o sociale; ma i valori più vi¬ 
cini ai due assi sono piuttosto di natura culturale. Trian¬ 
goli o cerchi indicano la significatività statistica delle os¬ 
servazioni: i triangoli indicano significatività a P = 5%, 
della trasmissione paterna se il triangolo ha il vertice in 
basso, materna se ha il vertice in alto; i cerchi indicano 
che la trasmissione è troppo debole per essere significati¬ 
va. (Da «Science», 218, 1982, p. 25, modificata). 



bitudine di andare alle funzioni religiose, un 
fatto sociale più che spirituale, e qui l’influen¬ 
za del padre e della madre hanno pressoché lo 
stesso peso. Nel caso della politica, il contribu¬ 
to dei due genitori è più bilanciato che in quel¬ 
lo della religione. 

Lo studio delle somiglianze tra genitori e figli 
è naturalmente soggetto alla possibilità che 
una parte almeno di esse sia dovuta a effetti 
genetici. La distinzione fra trasmissione biolo¬ 
gica e culturale non è sempre facile; nel caso 
del quoziente d’intelligenza (QI), per esempio, 
si è creduto per molto tempo che la grande so¬ 
miglianza tra genitori e figli fosse totalmente, 
o quasi, di origine genetica. Un entusiasta del¬ 
l’ereditarietà, Sir Cyril Burt, psicologo inglese 
molto famoso, si è addirittura abbassato a pub¬ 
blicare dati falsi per provare l’enorme impor¬ 
tanza dell’ereditarietà nel QI che, secondo lui, 
era una misura pressoché perfetta dell’inteUi- 
genza. Si deve soprattutto allo psicologo ame¬ 
ricano Leon Kamin la scoperta delle fabbrica¬ 
zioni di Sir Cyril Burt. 

In effetti il QI è originariamente dovuto agli 
studi di Alfred Binet, che era stato incaricato 
dal governo francese di distinguere in età pre¬ 
coce i bambini che avessero un handicap men¬ 
tale, e avessero quindi bisogno di istruzione in 
classi speciali. Sono stati alcuni psicologi ame¬ 
ricani a tentare di trasformare il QI in una 
misura dell’intelligenza pura, e indipendente 
dalla cultura dell’ambiente sociale in cui si fa 
la misurazione. Quest’entusiasmo mal riposto 
è stato causa di errori sociali non piccoli. Qual¬ 
cuno di essi è stato in parte corretto. Lo studio 
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dei figli adottivi fu decisivo per dimostrare 
l’influenza della trasmissione culturale nella 
determinazione del QI. Due studi americani 
del 1980 e 1981 hanno mostrato che soltanto 
un terzo, pressappoco, della variazione del QI 
tra gli individui è dovuto all’eredità biologica; 
un altro terzo è dovuto alla trasmissione cultu¬ 
rale, e l’ultimo alla variazione accidentale tra 
individui. 7 Il risultato (33%) è ben differente 
dal 90% attribuito ai geni da Burt e da nume¬ 
rosi suoi colleghi americani. Anche l’impor¬ 
tanza dell’affermazione di A.R. Jensen, che i 
neri d’America hanno un QI molto ridotto in 
rapporto ai bianchi, a causa di un difetto ge¬ 
netico, è stata contraddetta da ricerche sull’a¬ 
dozione di bambini neri da parte di famiglie 
bianche, condotte negli Stati Uniti e in Inghil¬ 
terra. 

Un contributo importante è stato dato anche a 
proposito della stratificazione per classi sociali 
del QI, che presenta valori più alti in classi ric¬ 
che. Qualche ricercatore ha asserito, senza 
darne solide prove, che la differenza di QI os¬ 
servata tra classi sociali ad alto o a basso reddi¬ 
to è di natura genetica, in base all’ipotesi che le 
persone dal QI geneticamente più elevato 
avrebbero avuto automaticamente maggiore 
probabilità di entrare nelle classi alte. Una ri¬ 
cerca fatta in Francia ha dimostrato, di nuovo 
con lo studio delle adozioni, che la differenza 
di QI fra classi ricche e povere è soprattutto 
socioculturale e non genetica. 

Lo studio delle adozioni offre la migliore ga¬ 
ranzia contro la confusione fra trasmissione 
biologica e culturale; sfortunatamente, i figli 
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adottivi sono pochi e difficili da trovare, le ri¬ 
cerche sono costose e hanno portata limitata, 
per il basso numero di soggetti. Le analisi più 
avanzate hanno utilizzato gemelli genetica- 
mente identici allevati separatamente, di cui 
cioè uno almeno è stato adottato. Il numero di 
questi gemelli è molto limitato e l’indipenden¬ 
za tra i due membri della coppia non è sempre 
completa. Vi è però qualche altro mezzo per 
evitare la confusione fra i due tipi di eredità. 
Per esempio, nel caso delle somiglianze tra ge¬ 
nitori e figli, per quanto riguarda la religione 
e la politica, si può ricorrere a ricerche che 
mettono a confronto i gemelli identici, i ge¬ 
melli fraterni e i fratelli o sorelle comuni. 
Semplici analisi genetiche possono facilmente 
classificare una coppia di gemelli nella catego¬ 
ria degli identici o dei fraterni. Nel caso dei ca¬ 
ratteri religiosi e politici, la somiglianza tra i 
membri di una coppia fraterna era pressoché 
la stessa di una coppia identica, ma molto su¬ 
periore a quella di coppie non gemellari, il che 
dimostra che la determinazione genetica dei 
caratteri politici o religiosi dev’essere presso¬ 
ché nulla o molto piccola. Bisogna pure ag¬ 
giungere che la trasmissione materna pura o 
quasi pura, osservata per alcuni caratteri di re¬ 
ligiosità, sarebbe molto difficile da spiegare su 
base biologica. È vero che la trasmissione pu¬ 
ramente materna esiste, per i caratteri biologi¬ 
ci determinati dai mitocondri, ma sarebbe 
davvero sorprendente se questi organelli del 
citoplasma cellulare, responsabili dei meccani¬ 
smi di produzione dell’energia biochimica, 
molto simili in tutti gli animali, e contenenti 
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una quantità di DNA vicina a un duecentomil¬ 
lesimo del DNA dei cromosomi nucleari, aves¬ 
sero qualche effetto sulle virtù religiose. 

Si può studiare la trasmissione culturale diret¬ 
tamente, invece di condurre uno studio indi¬ 
retto attraverso le somiglianze; non vi è allora 
possibilità di confusione con l’eredità biologi¬ 
ca, o con altri meccanismi. Si tratta di seguire 
da vicino l’apprendimento, per esempio chie¬ 
dendone ai soggetti stessi. Almeno per qual¬ 
che carattere questo studio diretto è possibile, 
e la memoria dei soggetti si è rivelata sorpren¬ 
dente. In collaborazione con l’antropologo 
Barry Hewlett, abbiamo fatto questo studio sui 
pigmei africani, interrogandoli a proposito 
delle persone da cui avevano appreso certe 
nozioni di base, che per loro erano vitali. I ca¬ 
ratteri studiati appartenevano soprattutto alle 
categorie delle attività più importanti per la 
sopravvivenza, come la caccia, la raccolta, la 
preparazione del cibo, la costruzione della ca¬ 
sa, ecc. Tutti i soggetti interrogati avevano le 
idee molto chiare sulla fonte del loro appren¬ 
dimento, e potevano anche citare il luogo e il 
momento in cui avevano ricevuto l’addestra¬ 
mento. Abbiamo anche potuto controllare le 
informazioni ricevute chiedendo ai loro edu¬ 
catori. Nell’80-90% dei casi, questi erano i ge¬ 
nitori, e soltanto loro. Siccome molte di queste 
capacità sono acquisite solo dall’uno o dall’al¬ 
tro dei sessi, l’addestramento viene impartito 
d’abitudine, ma non sempre, dal genitore ap¬ 
partenente allo stesso sesso. Solo nelle attività 
aventi valore sociale, come le conoscenze sulla 
società pigmea, gli altri membri del gruppo 
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affiancano in parte i genitori nell’insegnamen¬ 
to. Gli abitanti dei villaggi africani con i quali i 
pigmei hanno rapporti sociali, soprattutto in 
certi periodi dell’anno, non contribuiscono a 
questa educazione, se non, per esempio, nelle 
pratiche agricole, che i pigmei non conoscono, 
essendo vissuti di caccia e di raccolta fino a 
tempi molto recenti. I pigmei hanno anche 
imparato dagli agricoltori la produzione e l’u¬ 
so di un’arma da caccia, la balestra, che si è 
diffusa tra loro molto recentemente. (I conta¬ 
dini l’avevano probabilmente ripresa dai por¬ 
toghesi, nei secoli passati). Le nostre note mo¬ 
strano che qualche pigmeo ha imparato diret¬ 
tamente da un abitante di un villaggio vicino 
come costruire una balestra, mentre un pig¬ 
meo che già conosceva la tecnica l’ha insegnata 
ai propri figli. In una società tradizionale che 
non ha capi, né scuole, è organizzata in gruppi 
sociali molto piccoli e cerca di mantenersi 
quanto più possibile indipendente dagli abi¬ 
tanti dei villaggi vicini (che a loro volta tentano 
di sottomettere i pigmei quanto più possono), 
evidentemente ci si attenderà - e si osserva - 
l’apprendimento soprattutto verticale. Questo 
fatto, di per sé, rende molto conservatrice la 
società pigmea; la conservazione è aumentata 
dal fatto che la pressione sociale dei membri 
del gruppo è forte per i caratteri tradizionali 
di questa società (inclusa, per esempio, la re¬ 
gola di dividere il cibo secondo rituali precisi) 
e per le funzioni sociali, tra cui soprattutto 
danza e musica. 
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I periodi sensibili e la loro importanza 


Nella maggior parte, i caratteri determinati 
culturalmente sono più facilmente modificabi¬ 
li rispetto a quelli di natura genetica. Bisogna 
dire che, anche nelle malattie genetiche più 
nette, l’insorgenza dei fatti patologici può av¬ 
venire molto tardi, e in genere con molta va¬ 
riazione da un individuo all’altro: abbiamo vi¬ 
sto casi di corea di Huntington apparire in in¬ 
dividui di 2 e di 80 anni; ma, nella maggior 
parte delle persone, la malattia si manifesta 
per la prima volta attorno ai 40 anni. Talvolta 
accade che una patologia genetica sparisca nel 
corso della vita, ed è possibile che altre, come 
l’intolleranza al glutine, compaiano in puber¬ 
tà. Ma in genere i caratteri determinati dai ge¬ 
ni sono stabili e assai poco reversibili. Lo stesso 
non vale per i caratteri culturali; abbiamo già 
notato che la religione alla quale si appartiene 
può cambiare, in seguito a conversioni più o 
meno spontanee. Anche l’affiliazione a un 
partito politico è soggetta a possibili cambia¬ 
menti. 

Vi sono, tuttavia, apprendimenti culturali che 
sono più stabili di altri, e la stabilità può essere 
facilitata da fattori biologici che rendono gli 
individui più suscettibili, durante una certa 
età, all’accettazione di un costume o di altri 
cambiamenti culturali. Si può parlare di perio¬ 
di sensibili, di cui farò qualche esempio. 

Forse il periodo sensibile più chiaro, benché 
poco studiato, riflette la capacità di studiare 
una lingua straniera, e soprattutto la pronun¬ 
cia dei suoni che, come tutti sanno, cambiano 
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molto da una lingua all’altra. Nella maggior 
parte degli individui, il periodo sensibile per 
imparare questi suoni va dai 2 ai 12 anni; tale 
capacità tende a sparire con l’inizio della pu¬ 
bertà, e assai pochi individui la mantengono 
dopo questo periodo. È un’informazione mol¬ 
to importante per i ministeri dell’Istruzione 
poiché, nella maggioranza delle scuole, l’inse¬ 
gnamento delle lingue straniere inizia quando 
è troppo tardi per impararle bene. 

Gli anni precedenti la pubertà rappresentano 
anche il periodo sensibile per un fenomeno 
ancora più importante: l’istituirsi del tabù del¬ 
l’incesto. L’antropologo E.A. Westermarck a- 
veva proposto l’ipotesi che la vita comune di 
fratelli e sorelle prima della pubertà possa di¬ 
minuire l’interesse sessuale reciproco, ed esse¬ 
re causa del fatto che gli incesti sono relativa¬ 
mente rari, per l’uomo come per gli altri mam¬ 
miferi studiati. Bisogna aggiungere che, pres¬ 
so alcune dinastie dell’antichità (egizie, persia¬ 
ne), i matrimoni tra fratelli e sorelle erano fa¬ 
voriti; ma questo costume è presto scomparso. 
In alcune comunità del Medio Oriente e del¬ 
l’India i matrimoni tra parenti stretti (zio-ni¬ 
pote, cugini di primo grado) sono ancora mol¬ 
to frequenti, ma si tratta di un fenomeno di¬ 
verso. 

L’ipotesi di Westermarck è stata esaminata da 
A. Wolf a Taiwan, approfittando del fatto che, 
fino a poco tempo fa, un certo numero di ma¬ 
trimoni avveniva tradizionalmente fra un ra¬ 
gazzo e la sorella adottiva pressappoco della 
stessa età. La bambina veniva adottata dai ge¬ 
nitori del ragazzo dopo la nascita di questo. In 
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una società in cui le mogli erano comprate, l’a¬ 
dozione a un’età molto giovane garantiva un 
prezzo più basso per l’acquisto, poiché si dove¬ 
va nutrire la sposa per una ventina d’anni, e la 
probabilità che morisse prima del matrimonio 
era elevata. Ma questo costume dava la possibi¬ 
lità alla madre del ragazzo di educare bene la 
futura nuora nell’arte di servire il marito. 
Wolf ha dimostrato che questi matrimoni era¬ 
no meno soddisfacenti degli altri, avevano 
maggiore probabilità di finire presto e in me¬ 
dia generavano meno figli. Un risultato in ac¬ 
cordo con questa idea è stato tratto da un’ana¬ 
lisi del kibbutz israeliano, dove i giovani cre¬ 
scono insieme in un nido d’infanzia, con pochi 
contatti con i genitori. I bambini hanno, dun¬ 
que, una grande famiglia di fratelli e sorelle 
adottivi, per così dire, e l’osservazione ha mo¬ 
strato che i matrimoni tra due giovani dello 
stesso kibbutz sono rarissimi. Queste tendenze 
sono state riassunte con l’espressione: è diffici¬ 
le innamorarsi quando si è grandi, se da picco¬ 
li si è passato troppo tempo insieme sul vasino 
da notte. 

Vi sono certamente molti altri periodi sensibi¬ 
li, che possono influire sulla formazione delle 
nostre società, ma non li conosciamo bene. 
Anche i due di cui ho appena parlato sono sta¬ 
ti studiati poco. Ne menzionerò altri due. Uno, 
dovuto ai professori S. Jayakar e G. Zei dell’I¬ 
stituto di Genetica di Pavia, mostra che le figlie 
di un padre anziano tendono a sposarsi con 
uomini molto più vecchi di loro. Questo feno¬ 
meno fa probabilmente parte di una tendenza 
generale a sposare persone che somiglino al 



genitore di sesso opposto. Può darsi che vi sia 
pure la tendenza contraria, soprattutto se si è 
sviluppato un cattivo rapporto con uno o con 
entrambi i genitori; il problema merita di esse¬ 
re studiato più di quanto è avvenuto finora. 
Può aiutare a capire perché vi sono grandi dif¬ 
ferenze di tipi fisici tra le diverse popolazioni, 
poiché questo fenomeno dovrebbe aumentare 
la somiglianza tra gli individui che formano 
un gruppo sociale — ben visibile nelle comuni¬ 
tà più piccole - e aumentare le differenze tra 
gruppi diversi. 

Un altro fenomeno che abbiamo studiato con 
alcuni psicologi sui nostri studenti a Stanford 
è la tendenza a identificarsi con una regione, 
un paesaggio particolare. Che si tratti di mon¬ 
tagne, pianure, mare, laghi, grandi città, città 
di provincia, ecc., è probabile che questa iden¬ 
tificazione avvenga molto presto, nella nostra 
vita. Ho avuto interesse a fare una tale ricerca 
poiché mi sono accorto che non mi identifica¬ 
vo con alcun ambiente in particolare: deserto, 
campagna, grande città o altri posti, purché 
non siano troppo umidi, per me sono quasi 
uguali. I miei genitori cambiarono residenza 
circa ogni sei mesi, fino ai miei quattro anni. 
Negli Stati Uniti si trova confermata l’impor¬ 
tanza dell’ambiente in cui si è vissuti, per la 
frequenza con la quale gli immigranti prove¬ 
nienti dall’Europa cercano di stabilirsi nelle 
regioni americane più simili a quelle da cui 
provengono. Le nostre ricerche sugli studenti 
di Stanford hanno ribadito che quanti aveva¬ 
no cambiato spesso residenza, a causa di spo¬ 
stamenti ripetuti dei genitori, avevano difficol- 
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là a identificarsi con un paesaggio in particola¬ 
re, ed erano più pronti ad adattarsi a qualsiasi 
ambiente. I nostri dati, però, non risultarono 
sufficienti per distinguere un particolare pe¬ 
riodo sensibile nei primi vent’anni di vita. Lo 
studio ha anche mostrato che la tendenza al 
nomadismo può essere ereditata culturalmen¬ 
te e che l’impronta psicologica ricevuta dal¬ 
l’ambiente dei primi anni di vita è difficile da 
cancellare. I governi di Paesi in cui vivono 
molti nomadi (zingari, beduini, berberi, tua- 
reg, pigmei, ecc.) hanno grandi difficoltà a 
rendere sedentarie queste popolazioni, il che 
pone problemi seri alla scolarizzazione dei 
bambini. La vita libera dei nomadi presenta 
senza dubbio una grande attrattiva. E, se que¬ 
sto modo di vivere è il solo che si conosce, de¬ 
v’essere molto difficile abbandonarlo per di¬ 
ventare stanziali, tanto più che il cambiamento 
richiederebbe anche di separarsi da tutti i pro¬ 
pri parenti e amici. 


L’evoluzione linguistica come esempio 
di evoluzione culturale 

Può sorprendere che l’evoluzione linguistica 
sia stata poco studiata, poiché offre grandi 
possibilità di analisi rigorosa, quantitativa, e 
non richiede strumenti troppo dispendiosi. 
Nella seconda metà del secolo scorso c’è stato 
un inizio, con l’applicazione degli alberi evolu¬ 
tivi alla storia della differenziazione di qualche 
famiglia linguistica, quella indoeuropea per 
prima. Ho già accennato al fatto che August 
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Schleicher costruì nel 1863 un albero di que¬ 
sta famiglia, simile a quello che è stato propo¬ 
sto sulla base di uno studio recente. 

Come varia una lingua? In modi molto diversi. 
La variazione dei suoni si nota immediatamen¬ 
te. In qualsiasi regione d’Europa, che si viaggi 
dal sud al nord, o dall’est all’ovest, si nota una 
variazione fonologica importante: è l’accento 
che cambia, in modo talmente caratteristico 
che un po’ di esperienza ci permette di dire 
dove un individuo è nato e vissuto. Nel tempo 
o nello spazio, la pronuncia della stessa parola 
cambia, e qualche volta in modo notevole. 

Un altro aspetto importante della variazione 
fonologica è la ricchezza o povertà dei suoni 
nelle diverse lingue; quelle polinesiane sono 
tra le più povere di suoni - sia vocali sia conso¬ 
nanti (hanno infatti soltanto tre vocali: a, i, u). 
All’estremo opposto, l’inglese ha una ventina 
di vocali tutte differenti da quelle che si trova¬ 
no in francese, in italiano o in spagnolo. La ve¬ 
locità di cambiamento delle vocali è stupefa¬ 
cente: parafrasando Voltaire, se le consonanti 
non sono molto utili per ricostruire le etimolo¬ 
gie, le vocali non servono per nulla. 

La variazione semantica è il cambiamento del 
significato. Essa rappresenta una fase impor¬ 
tante nella sostituzione delle parole. La parola 
femme ha acquisito in francese il significato se¬ 
condario di moglie, ma mantiene ancora quel¬ 
lo originale del latino. In italiano è la parola 
donna che ha preso il senso primario di femmi¬ 
na (essa ha origine dal latino domina, che è la 
padrona della casa), ma non il secondario, per 
il quale si usa moglie (dal latino mulier). La pa- 
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rola latina che ha dato origine a femme ha ori¬ 
ginato anche femmina in italiano, che corri¬ 
sponde a femelle in francese. 

La grammatica è la parte più stabile delle lin¬ 
gue, ma anch’essa subisce cambiamenti impor¬ 
tanti. In francese e in italiano, la struttura nor¬ 
male della frase ha, nell’ordine, il soggetto (S), 
il verbo (V) e l’oggetto (O), ed è simbolizzata 
da SVO. Ma le otto possibili combinazioni di S, 
V, O esistono tutte, salvo che SVO e SOV sono 
le più frequenti. Le più rare sono OVS e OSV; 
si trovano in alcune lingue amerindie. Il per¬ 
sonaggio di Yoda, nel film di fantascienza II ri¬ 
torno dello Jedi, usa costruzioni grammaticali 
OSV, come: « Vostro padre egli è ». 

Per tutti e tre i tipi di evoluzione linguistica (di 
suoni, significato e grammatica) la variazione 
nello spazio è particolarmente chiara e più fa¬ 
cile da studiare di quella nel tempo, per la 
quale esistono meno dati, almeno per le lingue 
non scritte. La variazione fonetica di una pa¬ 
rola, ad esempio, si può disegnare su una carta 
geografica separando, per mezzo di curve, le 
zone dove la pronuncia della parola è omoge¬ 
nea. Queste curve sono dette isoglosse. Se si 
tracciano le isoglosse di più parole, ognuna di 
esse avrà la sua curva, o le sue curve, e ogni 
curva mostra le linee di frontiera delle diffe¬ 
renti forme di una stessa parola. Il problema è 
che le frontiere delle varie parole sono molto 
differenti. Qual è, dunque, la regione in cui si 
parla una lingua, o un dialetto? Può cambiare 
secondo le parole. E la rappresentazione di 
una lingua, in un albero evolutivo, come un 
monolito che si differenzia dagli altri in modo 
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regolare e senza essere influenzato dalle lin¬ 
gue più vicine, è evidentemente un’approssi¬ 
mazione che l’analisi più sottile rinnega. 

Nel 1872, solo pochi anni dopo il lavoro di 
Schleicher, il suo allievo J. Schmidt metteva 
l’accento sulla variazione linguistica locale, per 
proporre una teoria in un certo senso opposta 
a quella del maestro: ogni nuova forma di una 
parola si diffonde nello spazio geografico, for¬ 
mato dai parlanti, al modo di un’onda che si 
irradia dal punto d’origine, come nella meta¬ 
fora di una pietra gettata in uno stagno. La 
metafora è bella e, naturalmente, opposta al 
modello dell’albero che vuole, al contrario, 
che le lingue cambino in totale isolamento l’u- 
na dall’altra. È possibile trovare un accordo? 
Le teorie biologiche elaborate alla metà di 
questo secolo da diversi matematici (S. Wright 
in America, G. Malécot in Francia e M. Kimu- 
ra in Giappone) sviluppano un modello simile 
a quello della teoria linguistica delle onde. Es¬ 
se mostrano che l’equivalente genetico di una 

nello 
mar- 
iside- 

ra l’insieme dei geni e se ne ricavano le relazio¬ 
ni di probabilità che valgono per questo insie¬ 
me. La regolarità più importante è che la rela¬ 
zione fra la distanza genetica (calcolata per 
l’insieme dei geni) tra due punti qualsiasi dello 
spazio geografico e la distanza geografica tra i 
due punti è molto semplice: la distanza geneti¬ 
ca aumenta con costanza, ma sempre più len¬ 
tamente, con l’aumentare della distanza geo¬ 
grafica, fino a un massimo che non viene oltre- 
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parola - un gene - varia casualmente 
spazio geografico, ma vi sono comunque 
cate regolarità. È facile studiarle se si coi 



passato. L’andamento della curva teorica, e 
anche di quella ottenuta con i dati empirici, di¬ 
pende da due grandezze: la frequenza di mu¬ 
tazione, che fa aumentare le differenze geneti¬ 
che tra i due luoghi, e la frequenza di migra¬ 
zione, che tende invece a renderli più simili e 
agisce dunque, almeno in parte, in senso op¬ 
posto. Il fenomeno prende il nome di isola¬ 
mento da distanza. 

La teoria matematica sviluppata dai genedsti 
può essere applicata anche alla variazione lin¬ 
guistica. L’equivalente della mutazione, che 
genera le nuove forme di un gene (gli alleli), è 
l’innovazione, l’invenzione di forme nuove 
della stessa parola (in generale, con la creazio¬ 
ne di un sinonimo, per esempio « missiva » al 
posto di « lettera »). La migrazione serve a dif¬ 
fondere queste parole nello spazio. Se la paro¬ 
la «missiva», inventata in un luogo Z, ha suc¬ 
cesso, sostituendovi la parola «lettera», abbia¬ 
mo una differenziazione di una certa impor¬ 
tanza tra la lingua di Z e quella degli altri luo¬ 
ghi. Ma se la migrazione di individui che usa¬ 
no « lettera » invece di « missiva » porta di nuo¬ 
vo l’uso di questa vecchia parola a Z, la diffe¬ 
renziazione può sparire o diminuire. Un risul¬ 
tato interessante è la dimostrazione che certe 
parole hanno una frequenza di mutazione più 
grande e altre una frequenza più piccola (una 
regola che vale anche per i geni). Ho già indi¬ 
cato che alcune parole variano assai poco; un 
fatto particolarmente utile per stabilire le so¬ 
miglianze tra lingue che si sono separate l’una 
dall’altra da molto tempo, come ad esempio 
famiglie lontane. Purtroppo il loro numero è 
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limitato. Quanto alle parole molto variabili, ne 
possiamo trovare gli esempi sui dizionari dei 
sinonimi: per esempio, ve ne sono molti per la 
parola « ubriaco » (molti di più, fra l’altro - os¬ 
servo — in inglese), probabilmente perché le 
occasioni di usarla sono numerose, e il suo uso 
dà origine a molti scherzi. Ce ne sono, invece, 
pochi per la parola « sobrio ». Vi sono molti si¬ 
nonimi per le parole «pene» e «vagina». In 
uno studio del genere devono esservi aspetti 
psicologici interessanti. In ogni caso, c’è una 
regola che vale per i geni come per le lingue: 
un gene, o una parola, con una frequenza di 
mutazione più alta ha un numero maggiore di 
forme differenti (alleli per i geni, sinonimi per 
le parole). 

La teoria dell’isolamento da distanza distrugge 
quella degli alberi evolutivi? Così come la teo¬ 
ria delle onde di Schmidt, essa presuppone 
che lo spazio sia omogeneo, e sappiamo che 
non è vero. Le barriere geografiche come i 
mari, gli oceani, le montagne, i fiumi, rendono 
la superficie della Terra molto varia e frenano 
la migrazione, impedendo la diffusione dei 
geni e delle parole; esse creano differenze tra 
popolazioni geograficamente separate, ed è 
proprio questo che gli alberi ci mostrano indi¬ 
rettamente. Se la superficie della Terra fosse 
omogenea e senza barriere, un albero evoluti¬ 
vo non sarebbe molto utile, poiché sarebbe 
sufficiente, e più semplice, la rappresentazio¬ 
ne con la teoria dell’isolamento da distanza. 
Ma il fatto è che la grande varietà della geo¬ 
grafìa e la ricchezza degli avvenimenti storici 
che hanno determinato la variazione delle lin- 
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gue e dei geni ci costringono a tenerne conto, 
per rendere la nostra descrizione più realistica 
e più aderente ai fatti. Un albero risponde 
dunque alle nostre necessità, ma con una certa 
approssimazione: è possibile migliorarla? Non 
è facile, ma un primo passo in questa direzio¬ 
ne sarebbe il tenere conto dei flussi migratori, 
specie se importanti, che creano ponti tra le 
popolazioni e aumentano la loro somiglianza. 
Ciò è stato fatto assai poco a causa delle 
difficoltà matematiche. 

Una piccola incursione nella linguistica con 
l’introduzione di una teoria biologica, fatta 
con l’aiuto del linguista Bill Wang di Berkeley, 
ci ha aiutato a risolvere il problema creato dal¬ 
la proposta, più di 120 anni fa, della teoria 
delle onde di Schmidt, e a comprendere i suoi 
rapporti con il modello degli alberi proposto 
dal suo maestro Schleicher. Alberi e teoria 
delle onde mostrano che genetica e linguistica 
possono utilizzare modelli molto simili, e può 
essere interessante esplorare ulteriormente si¬ 
milarità e differenze tra le due evoluzioni. In 
riassunto (si veda anche p. 74) la teoria dell’e¬ 
voluzione genetica considera quattro fattori 
evolutivi: mutazione, selezione, deriva geneti¬ 
ca (l’effetto del caso nella variazione statistica 
delle frequenze geniche) e migrazione. Fattori 
simili hanno importanza anche in linguistica. 
Vi è però un altro fattore fondamentale, di so¬ 
lito taciuto: la trasmissione, poiché quella ge¬ 
netica è normalmente di un tipo solo. Ma in 
linguistica non lo si può ignorare, ed è più 
complesso. Abbiamo parlato prima della tra¬ 
smissione culturale; sfortunatamente, in lin- 
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guistica se ne sa ben poco. Non è comunque 
difficile notare che, per l’apprendimento della 
lingua materna nei primi anni di vita, è di soli¬ 
to una persona della famiglia (la madre, una 
sorella maggiore, ecc.) che si occupa del bam¬ 
bino, e la trasmissione è quindi di tipo unipa¬ 
rentale. All’età in cui i bambini vanno a scuola 
(che varia secondo le culture e il livello socia¬ 
le), il maestro ha una certa influenza, ma i 
compagni e gli amici richiamano la maggior 
parte dell’attenzione. A quest’età cominciano a 
crearsi situazioni sociali complesse, non ben 
conosciute, ma è possibile che un giovane con¬ 
centri la propria attenzione su un individuo 
scelto sulla base di un’ammirazione speciale 
(indipendente dalle considerazioni linguisti¬ 
che); questi verrà imitato in molti suoi costu¬ 
mi, abitudini, e manierismi, e anche per il suo 
modo di parlare. Questo modello da imitare 
può essere sostituito da un altro, quando ne 
viene trovato uno più interessante. La pro¬ 
nuncia è influenzata fino ai tredici o quattor¬ 
dici anni e, oltre questa età, successivi cambia¬ 
menti di modello hanno poca influenza. Il vo¬ 
cabolario viene appreso grazie ai contributi di 
un gruppo sociale più vasto e tende a crescere 
continuamente, durante la vita, dato che è ne¬ 
cessario comprendere e comunicare con un 
numero via via più grande di persone. 
Nell’apprendimento della lingua entrano in 
gioco, dunque, numerosi trasmettitori e mec¬ 
canismi di trasmissione. Il contributo del vero 
genitore può essere minimo o nullo, o essere 
seguito da quello di altri «genitori adottivi», 
scelti dal soggetto stesso. Ogni trasmettitore dà 
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qualche cosa, e alla fine la lingua di un indivi¬ 
duo è una sorta di mosaico cui hanno contri¬ 
buito più trasmettitori, alcuni dei quali posso¬ 
no aver avuto effetto dominante. Dopo la pu¬ 
bertà, il prodotto della trasmissione culturale 
linguistica è quasi cristallizzato, almeno agli ef¬ 
fetti fonologici. Ogni individuo ha il proprio 
accento, che riproduce con piccole variazioni 
quello dell’ambiente geografico e sociale in cui 
è cresciuto. Vi sono, probabilmente, anche 
strati di apprendimenti diversi. Coperti dalla 
trasmissione culturale in periodi successivi, re¬ 
sidui di accento e di conoscenze del passato 
possono venire alla luce in condizioni speciali, 
per esempio quando si è stanchi, o ci si ritrova 
nello stesso ambiente in cui era avvenuto il pri¬ 
mo apprendimento. 

La ricostruzione così fatta è basata sull’espe¬ 
rienza personale, poiché nella letteratura 
scientifica vi è assai poco di direttamente utile 
a questo proposito. Ma è giusto aggiungere 
che la necessità di essere capiti costringe tutti a 
esprimersi in modo da consentire la comuni¬ 
cazione. C’è dunque una correzione continua, 
spontanea, per lo più inconscia, che alla fine 
rende possibile e di solito facile la comunica¬ 
zione tra la maggior parte delle persone che 
parlano la stessa lingua. Così il linguaggio di 
ogni individuo diviene sufficientemente simile 
a quello comune. Vi è quindi, con ogni proba¬ 
bilità, una componente della trasmissione cul¬ 
turale di tipo concertato, cioè « da molti a 
uno», nel senso che assorbiamo dagli altri le 
correzioni necessarie, quando non siamo com¬ 
presi e siamo costretti a ripetere per farci capi- 
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re. Forse queste correzioni vengono fatte so¬ 
prattutto nei primi anni di vita, ma sono im¬ 
portanti per assicurare l’omogeneità del lin¬ 
guaggio. 

Ho già detto che, sia nella genetica sia in lin¬ 
guistica, le mutazioni appaiono più o meno 
spontaneamente in un individuo, e vengono a 
far parte del patrimonio linguistico di una po¬ 
polazione quando sono accettate da un nume¬ 
ro sufficiente di persone. Come nella genetica 
così anche in linguistica, vi è una fase nella 
quale una novità esiste in un solo individuo; 
ma se la forma variante ha successo, e per 
qualche ragione - casuale o no - il numero di 
quelli che l’adottano aumenta, alla fine può es¬ 
sere accettata da tutti. Questa origine indivi¬ 
duale, e la fase dell’aumento di frequenza che 
può seguirne, sono dunque comuni alla gene¬ 
tica e alla linguistica, ed è necessario compren¬ 
dere perché e come questo fenomeno possa 
aver luogo. 

Potrebbe essere la frequenza elevata di com¬ 
parsa dei nuovi mutanti a far sì che una nuova 
parola o pronuncia divenga frequente, e alla 
fine si stabilisca in una popolazione (quando 
questo avviene, in genetica si parla di pressione 
di mutazione). Ma nell’esempio genetico vi sono 
altre due forze che possono variare la fre¬ 
quenza di una parola: la deriva genetica e la 
selezione. La deriva genetica dipende dal nu¬ 
mero di individui che formano la generazione 
successiva. Non hanno tutti lo stesso valore: 
quelli che si riproducono maggiormente con¬ 
tano di più, ma di solito non vi è molta diffe¬ 
renza individuale. In alcune società, vi sono 
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individui (come i sultani) che hanno avuto an¬ 
che centinaia di figli. Similmente, vi sono per¬ 
sone che non parlano quasi mai, e altre che 
parlano sempre. La variazione dell’intensità 
della comunicazione è enorme, e alcune per¬ 
sone sono più attive di altre: un gran chiac¬ 
chierone che decida di utilizzare una nuova 
parola potrà avere maggiore influenza di una 
persona taciturna. Se tutto ciò è vero, bisogna 
dare alla deriva genetica un posto di una certa 
importanza anche nell’evoluzione linguistica, 
e l’importanza può divenire grandissima se si 
include nella deriva l’effetto del prestigio indi¬ 
viduale. Nei tempi antichi era il re, il duca, il 
signore che contava, e se questi introduceva 
qualche parola nuova era quasi una necessità 
impararla. Oggigiorno sono la radio e la televi¬ 
sione ad arricchire la nostra lingua, benché non 
necessariamente in una direzione del tutto au¬ 
spicabile. Se una sola persona di grande presti¬ 
gio è promotrice di una parola, si può verifica- 
re un caso estremo di deriva linguistica. 

Può venire il dubbio che, quando si parla del¬ 
l’effetto del prestigio personale nella trasmis¬ 
sione linguistica, sia meglio pensarlo più come 
esempio di selezione culturale che di deriva. 
Non può trattarsi di selezione naturale che, 
come sappiamo, è l’effetto di una maggiore 
fertilità o capacità di sopravvivere. Si deve 
trattare piuttosto di selezione culturale: una 
parola, una pronuncia, una regola ci piaccio¬ 
no a motivo della natura dell’innovazione (la 
parola è più corta, più facile da pronunciare, 
suona meglio, è più elegante), oppure per il 
prestigio della persona che le ha proposte. 
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Piace a molti parlare l’inglese del re, o imitare 
la pronuncia affettata dei don di Oxford o di 
Cambridge. Ma qualche volta la preferenza 
viene data alla condizione sociale opposta: pia¬ 
ce riprodurre parole gergali o dialettali per¬ 
ché sembrano più efficaci. Per la stessa ragio¬ 
ne, una persona ben educata può preferire a 
volte usare una parola volgare proprio perché 
è volgare, e dunque colpisce. Si dice che vi è, 
alle volte, una tendenza delle classi sociali infe¬ 
riori a imitare quelle superiori, ma si manife¬ 
sta anche la tendenza opposta, soprattutto nel 
linguaggio. Avviene così un curioso scambio 
linguistico sociale (un ciclo da U a non U o vice¬ 
versa, dove U sta per upper class, « classe supe¬ 
riore »). In inglese, soprattutto nelle classi so¬ 
ciali elevate, è stato per qualche tempo consi¬ 
derato più elegante usare parole di origine la¬ 
tina al posto di quelle anglosassoni di uguale 
significato, come per esempio serviette al posto 
di napkin (per tovagliolo); ma oggi il ciclo U- 
non Ù si è invertito. La nuova moda ha riporta¬ 
to le parole anglosassoni a una dignità più 
grande rispetto a quelle di origine latina. 
Abbiamo lasciato da parte il quarto fattore, la 
migrazione. Vi sono due tipi di migrazione: 
quella degli individui e quella delle parole. 
Oggigiorno con la scrittura, il telefono, la ra¬ 
dio e la televisione, le parole possono spostarsi 
senza che si spostino le persone. Ma una volta 
erano soltanto gli esseri umani che potevano 
portare qua e là le parole, le lingue. Si è pro¬ 
pensi a credere che ogni etnia sia endogama, 
molto endogama; ma in realtà un po’ di scam¬ 
bi genetici tra le etnie di qualunque livello si 
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verifica sempre. È spesso (ma non sempre) la 
donna che si sposta, al tempo del matrimonio. 
La percentuale di spose (o sposi) di un’altra 
tribù, di un altro villaggio, di esterni in gene¬ 
re, varia di solito tra il 10 e il 50%. Soprattutto 
queste spose, dice Greenberg, sono (almeno 
nelle società tradizionali) i veicoli delle novità 
linguistiche che vengono dall’esterno tramite 
la migrazione di una persona che porta le 
« novità ». Inoltre, una donna ha buone proba¬ 
bilità di trasmetterle ai propri figli. 

Anche in genetica, mutazione e migrazione 
possono avere, in alcuni casi, gli stessi effetti. 
Una regola interessante è che le isole mostrano 
un’inerzia linguistica, nel senso che in un’isola 
la lingua tende a cessare di evolversi. È il caso 
dell’Islanda, una colonia fondata da un grup¬ 
po di norvegesi nel IX secolo d.C. Vi si parla 
ancora una lingua molto vicina allo scandina¬ 
vo antico, per cui gli islandesi possono leggere 
senza difficoltà le saghe, che sono dei tempi 
della fondazione della colonia, o antecedenti. 
I contatti con l’Islanda diminuirono molto, 
dopo la sua fondazione, per divenire quasi 
nulli dopo il X secolo; la migrazione ha dun¬ 
que cessato quasi completamente di portare 
novità linguistiche. La scarsità dei migranti, 
che porterebbero le novità da un mondo mol¬ 
to vario, ha un effetto pari alla mancanza di 
mutazioni: non c’è materiale nuovo e l’evolu¬ 
zione si arresta o si rallenta molto. 

Non si può abbandonare l’argomento senza 
accennare al fenomeno più interessante dell’e¬ 
voluzione linguistica, che le è proprio: è quello 
che si chiama diffusione lessicale , cioè la diffu- 
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sione di una novità non soltanto da una perso¬ 
na all’altra, ma da una parola all’altra. Questo 
fenomeno, notato dal linguista Bill Wang, è 
particolarmente importante poiché ci dà un’a¬ 
pertura sul funzionamento del nostro cervel¬ 
lo, che ama usare le regole. Benché ciascuna 
lingua conservi molte irregolarità grammati¬ 
cali e di pronuncia, vi è una tendenza all’omo¬ 
geneizzazione e all’estensione delle regole: ad 
esempio verbi inglesi sono diventati, nei secoli, 
più regolari. E i cambiamenti adottati, per 
qualche ragione, in una parola toccano anche 
quelle fonologicamente simili. 

Benché non sia tradizionale in linguistica 
estendere il concetto di diffusione lessicale, 
che è recente, a fenomeni conosciuti da quasi 
due secoli, sembra tuttavia ragionevole farlo. 
Un esempio classico di corrispondenza dei suo¬ 
ni è la legge di Grimm, secondo la quale le let¬ 
tere p, t, k, delle lingue più antiche, come il 
sanscrito, il greco o il latino, sono generalmen¬ 
te diventate in inglese/, th, A e in tedesco/, d, h. 
In inglese le regole di scrittura sono state fissa¬ 
te prima del Rinascimento e prima di un cam¬ 
biamento importante di pronuncia delle vocali 
che iniziò nell’ultimo periodo del Medioevo; la 
difficoltà dell’ortografia inglese ne è la conse¬ 
guenza. Per esempio, prima del grande cam¬ 
biamento, le parole mine, fine, thine venivano 
pronunciate come sono scritte (anche Ve non 
era muta, in fine di parola). Dopo, la pronun¬ 
cia della i è diventata ii, poi ei, e nell’inglese 
corrente (ma non in tutta l’Inghilterra) ai. In 
alcune regioni dell’Inghilterra, specie in quel¬ 
le più lontane dalla capitale, sussistono ancora 

298 



le vecchie pronunce. Ma, in altri luoghi, se ne 
trovano altre, come a, o oi, che sono più avan¬ 
zate da un punto di vista evolutivo, nel senso 
che queste regioni sono già passate attraverso 
le forme come ei e ai, procedendo verso le for¬ 
me nuove. Nel caso delle vocali, il cambiamen¬ 
to sembra essere ciclico e potrà alla fine torna¬ 
re alla forma originaria. In Brasile la vecchia 
forma portoghese di pronuncia della t finale 
nelle parole dent, prestdent, pent (« pettine ») è 
ancora normale al sud, ma al nord è stata sosti¬ 
tuita dalla forma tsch. 

A prescindere dalla causa di questi cambia¬ 
menti, è utile per l’economia della parola che 
essi siano estesi a tutte le parole simili, o alme¬ 
no a un gruppo di parole che hanno proprietà 
fonologiche comuni. L’estensione alle parole 
simili è la caratteristica fondamentale della 
diffusione lessicale e si manifesta con notevole 
velocità, qualche volta anche nel corso della vi¬ 
ta di un individuo. La necessità del cervello 
umano di funzionare seguendo certe regole 
deve avere una controparte in qualche struttu¬ 
ra profonda. Alcune condizioni patologiche 
producono dislessie che sembrano interessare 
la sede neurologica in cui queste regole sono 
determinate. In una di queste dislessie, comu¬ 
ne in una famiglia che è attualmente studiata 
dal punto di vista genetico, sembra si possa 
trattare di un gene solo, che compromette la 
capacità di applicare la regola della formazio¬ 
ne del plurale a tutte le parole. Le parole di 
cui questi dislessici hanno imparato sia il sin¬ 
golare sia il plurale sono usate correttamente, 
ma la regola di formazione del plurale non 
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viene applicata alle parole di cui non hanno 
avuto un’esperienza precedente. Problemi si¬ 
mili si pongono nella coniugazione dei verbi, 
come nell’uso del congiuntivo; la grammatica 
sembra richiedere centri nervosi particolari, il 
cui mancato funzionamento (per traumi cere¬ 
brali o per cause genetiche) può rendere que¬ 
sto lavoro meno efficiente. L’osservazione ci 
rivela meccanismi finora sconosciuti, che ci 
aiutano nell’uso completo del linguaggio. La 
diffusione lessicale deve dipendere da mecca¬ 
nismi simili, che rendono la funzione linguisti¬ 
ca molto più facile e rapida. 


L’avvenire dell’uomo 

L’avvenire dell’uomo sul piano genetico è assai 
poco interessante, poiché è probabile che non 
ci saranno grandi cambiamenti, e anzi meno di 
quanti ne siano avvenuti finora. In effetti, lo 
sviluppo della cultura riduce la velocità dell’e¬ 
voluzione biologica umana. La forza che cam¬ 
bia in modo più importante la nostra biologia 
è la selezione naturale, che agisce tramite le 
differenze di mortalità e fertilità tra individui. 
La medicina ha quasi abolito la mortalità pri¬ 
ma dell’età riproduttiva, e la fertilità dovrà ab¬ 
bassarsi a valori molto modesti per dominare 
l’esplosione demografica che ci minaccia. Se 
tutte le famiglie avessero due figli e nessuna 
mortalità prima della riproduzione, la selezio¬ 
ne naturale sparirebbe completamente. La de¬ 
riva genetica — un’altra causa dell’evoluzione - 
è quasi completamente congelata, all’attuale li- 
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vello di densità demografica della popolazio¬ 
ne. La mutazione può essere considerata, in 
questo momento, pericolosa, in quanto causa 
di cambiamenti nocivi del DNA, ed è perciò 
assai probabile che verrà controllata. A questo 
punto l’evoluzione biologica dell’uomo si arre¬ 
sta. Ciò sarà vero, naturalmente, se l’uomo 
non avrà la follia di cambiarsi volontariamen¬ 
te. Per fortuna le possibilità dell’ingegneria 
genetica nell’uomo sono ancora pressoché 
nulle. Altrimenti, potrebbe esservi sempre 
qualche folle che vuole tentare di produrre 
razze migliori. In un futuro fortunatamente 
più lontano, ci vorranno controlli speciali, co¬ 
me quelli attuali per le esplosioni atomiche, 
per essere sicuri di risparmiare ai nostri di¬ 
scendenti gli incubi del Mondo nuovo di Aldous 
Huxley? Per fortuna sarebbe molto difficile te¬ 
nere a lungo nascosto un vivaio di esseri uma¬ 
ni destinati a preparare un’umanità diversa 
per il « mondo nuovo ». 

Vi è, comunque, un grande cambiamento ge¬ 
netico che sta per avere luogo nella specie 
umana, a causa delle migrazioni che portano a 
una mescolanza continua e complessa. Alla 
fine di questo processo, se - come sembra pro¬ 
babile - esso continuerà, si avrà un’umanità 
meno varia in un senso molto preciso: dimi¬ 
nuiranno le differenze tra i gruppi, ma la va¬ 
riazione totale tra individui non cambierà: 
anzi se la variazione tra i gruppi si riduce, 
quella tra individui all’interno di essi deve au¬ 
mentare. Vi saranno meno ragioni per il razzi¬ 
smo, il che sarà un vantaggio. In questo pro¬ 
cesso, comunque, ci sarà un cambiamento del 
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tipo medio della popolazione. Almeno oggi, i 
vari gruppi etnici mostrano tassi di riprodu¬ 
zione molto diversi. Gli europei sono demo¬ 
graficamente stazionari, o quasi, mentre la po¬ 
polazione di molti dei Paesi non ancora indu¬ 
strializzati sta aumentando a una velocità che 
non si è quasi mai vista sulla Terra. I tipi bion¬ 
di e di pelle chiara, dunque, diminuiranno di 
frequenza relativa. Siccome il mondo dovrà 
imparare a non moltiplicarsi, si deve trattare 
di una fase transitoria. 

Ma il futuro culturale delfuomo è in pieno svi¬ 
luppo, e possiamo essere sicuri che questo tipo 
di evoluzione non potrà che farsi più veloce, 
nei tempi a venire. La base della cultura è la 
comunicazione, e siamo testimoni di un au¬ 
mento della velocità e dell’intensità delle co¬ 
municazioni causato da una vera esplosione 
tecnologica. Dove può portarci tutto questo? 
Una parte molto cospicua di tali sviluppi viene 
dai calcolatori: macchine grazie alle quali di¬ 
sponiamo di un’estensione del nostro cervello 
che aiuta soprattutto la memoria e la capacità 
di fare calcoli numerici; ma l’intelligenza ar¬ 
tificiale sta ampliando ulteriormente le loro 
applicazioni ad abilità più sconvolgenti. 

La comunicazione tra gli individui è comun¬ 
que limitata, come nel Paleolitico, dall’esisten¬ 
za di barriere linguistiche molto tenaci tra le 
società umane. 

La tendenza generale è verso la diminuzione 
del numero di lingue parlate (ve ne sono mol¬ 
te in corso di estinzione) e verso l’aumento del 
numero di persone capaci di parlare corrente- 
mente almeno una delle lingue più comuni. 
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La più parlata al mondo come lingua materna 
è il cinese (più di un miliardo di persone); vie¬ 
ne poi l’inglese (circa un terzo di miliardo, co¬ 
me lingua materna, cui però è giusto aggiun¬ 
gere un altro terzo di persone che lo parlano 
come seconda lingua, o che lo parlano bene 
come lingua straniera). Seguono lo spagnolo, 
lo hindi e, a pari grado, l’arabo, il bengali e il 
russo. 

Purtroppo l’inglese ha pronuncia e scrittura 
difficili, e nessuna lingua artificiale creata per 
uso internazionale è divenuta veramente po¬ 
polare. Forse il calcolatore aiuterà a creare 
una lingua unica, o a rendere più facile la tra¬ 
duzione, ma per il momento siamo ancora lon¬ 
tani. La mancanza di comunicazione non è pe¬ 
rò il problema più grave nel mondo. Vi è una 
serie di problemi tutti più gravi, tutti di natura 
sociale: il numero di persone sotto il livello di 
povertà, l’ignoranza, la crescita troppo rapida 
di molte popolazioni, il razzismo, l’abuso di 
droghe. Molti di questi problemi sono correla¬ 
ti e interagiscono rinforzandosi: come povertà 
e ignoranza, crescita troppo rapida e razzi¬ 
smo. Le scienze sociali non hanno fatto grandi 
progressi; solo la medicina ne ha fatti molti, 
talora stupefacenti, ma al prezzo di aumentare 
enormemente il suo costo finanziario. Nessu¬ 
no sviluppo tecnologico può essere privo di 
aspetti negativi, e così, ad esempio, la fortissi¬ 
ma crescita demografica nei paesi più poveri è 
una conseguenza delle scoperte mediche, che 
malgrado la povertà dei paesi in via di svilup¬ 
po ne hanno ridotto la mortalità infantile sen¬ 
za che vi sia stata una riduzione compensatrice 
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delle nascite. L’inadeguatezza dei programmi 
sociali è causa di profondi squilibri e sofferen¬ 
ze. La speranza è solo nell’educazione, e in 
questo senso il progresso dei mezzi di comuni¬ 
cazione apre grandi possibilità. Ma siamo an¬ 
cora lontani dal saperli usare in modo efficace 
anche a scopo educativo e non di semplice 
sfruttamento degli edonismi più sfacciati, sen¬ 
za alcun riguardo al pericolo di stimolare com¬ 
portamenti profondamente antisociali come 
l’intolleranza e le molteplici forme di violenza 
e di abuso. Purtroppo, anche le religioni spes¬ 
so dimenticano la loro missione di pace sociale 
e diventano fautrici di estremismi particolar¬ 
mente preoccupanti. È molto probabile che la 
causa più importante dell’attuale disagio gene¬ 
rale sia proprio la crescita demografica ecces¬ 
siva in molte parti del mondo, ma sono poche 
le religioni che se ne preoccupano, anche per¬ 
ché considerano probabile che il dare appog¬ 
gio a campagne di limitazione delle nascite po¬ 
trebbe costituire un pericolo per il loro svilup¬ 
po. In un certo senso, parecchie religioni, e 
molti altri enti che hanno un ruolo fondamen¬ 
tale nella società umana, mostrano una fiducia 
eccessiva in una forma di «darwinismo socia¬ 
le », come quello che andava di moda nel seco¬ 
lo scorso. Mai accettata da Darwin, fra l’altro, 
questa forma di darwinismo male interpretato 
spiegava i rapporti sociali con una selezione 
naturale intesa esclusivamente come una lotta 
a morte per l’esistenza, «con gli artigli e le 
zanne rossi di sangue ». Se questa visione apo¬ 
calittica può avere qualche riscontro nelle lotte 
interspecifiche tra predatori e prede, vale assai 
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meno per la concorrenza fra individui della 
stessa specie, in cui la selezione naturale gene¬ 
ra facilmente comportamenti cooperativi e al¬ 
truistici. Non vi è motivo importante di con¬ 
correnza, se la densità di popolazione non è 
eccessiva. Ma si direbbe che oggi abbiamo pas¬ 
sato i livelli di guardia. Per fortuna, il compor¬ 
tamento riproduttivo in Europa è largamente 
in discesa. Occorre che il resto del mondo se¬ 
gua presto l’esempio. La speranza principale è 
che questa ipotesi sia giusta, e che riusciamo 
ad agire in conseguenza. 
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NOTE 



CAPITOLO 1 


1. Ognuno di noi ha 46 cromosomi, di cui si rico¬ 
noscono facilmente 23 coppie dalla loro forma e 
lunghezza. Le 23 coppie sono distinte da una nu¬ 
merazione progressiva, dalla più lunga alla più cor¬ 
ta. Il gene ABO è localizzato sul cromosoma nume¬ 
ro 9. 

Un cromosoma di ciascuna coppia viene dal padre, 
l’altro dalla madre. Con tre forme diverse di un ge¬ 
ne - A, B, 0 -, si possono avere sei tipi genetici di 
individui (chiamati genotipi ): 

00 che riceve 0 sia dal padre sia dalla madre; 

A A che riceve A sia dal padre sia dalla madre; 
A0 che riceve A da uno dei due genitori 
e 0 dall’altro; 

BB che riceve B sia dal padre sia dalla madre; 
B0 che riceve B da uno dei due genitori 
e 0 dall’altro; 

AB che riceve A da uno dei due genitori 
e B dall’altro. 

Gli individui AA e A0 si distinguono difficilmente 
l’uno dall’altro e non è necessario farlo per questio¬ 
ni di trasfusione sanguigna. Sono quindi chiamati 
di tipo A. Ugualmente, gli individui BB e B0 sono 
di tipo B. 

Ci sono quindi quattro tipi di individui - 0, A, B, 
AB - dal punto di vista della trasfusione e perciò 
quattro gruppi d’individui. 

La capacità di A di manifestarsi in presenza di 0 è 
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chiamata dominanza , e l’incapacità del gene 0 di ma¬ 
nifestarsi se non in presenza di un altro gene 0 è 
chiamata recessività. A e B possono manifestarsi l’u¬ 
no in presenza dell’altro, una proprietà che si chia¬ 
ma codominanza. AA, BB e 00 sono chiamati omozi¬ 
goti ; A0, B0 e AB sono chiamati eterozigoti. 

2. Se in una popolazione coesistono due o pijù^for- 
me diverse di un gene^ chiamate a/^ o formg. al¬ 
ternative di un gene, si parla di polimor^rrw geneti¬ 
co. ÀBO è determiható dà un gene esistente in tre 
forme alleliche diverse - A, B, 0 - ed è un esempio 
di polimorfismo genetico, il primo scoperto nel¬ 
l’uomo. 

3. Gli anticorpi sono sostanze di natura proteica, 
fabbricate dal nostro sistema immunitario, capaci 
di legarsi specificamente a certe sostanze che si 
chiamano antigeni. Sulla superficie dei globuli rossi 
di un individuo (cellule microscopiche che danno il 
colore rosso al nostro sangue) possono esserci mo¬ 
lecole della sostanza A, o della sostanza B, o di en¬ 
trambe, o di nessuna. A e B sono gli antigeni spe¬ 
cifici degli anticorpi anti-A e anti-B. I quattro tipi 
genetici corrispondono ai gruppi A, B, AB, 0. I 
due reagenti per la dimostrazione del tipo ABO so¬ 
no gli anticorpi che reagiscono con la sostanza A, 
detti anti-A, o con B, detti anti-B. Gli anticorpi si 
legano con le molecole A o B presenti sulla su¬ 
perficie dei globuli rossi; ogni anticorpo si può le¬ 
gare con più di una molecola di antigene, e perciò 
può formare ponti fra globuli rossi, che si « agglu¬ 
tinano » insieme, costituendo masse visibili a occhio 
nudo. 

4. Le determinazioni di frequenza genica non ven¬ 
gono fatte, naturalmente, usando gli spermatozoi, 
date le non indifferenti complicazioni logistiche, 
né sulle cellule uovo, poiché sarebbe praticamente 
impossibile. Ma le frequenze nei gameti (spermato- 
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zoi e cellule uovo) si calcolano in base a quelle tra 
gli individui (come è spiegato nel seguito) e si pre¬ 
feriscono anche per ragioni teoriche alle frequenze 
dei tipi genetici di individui. Nel caso dell’Rh è un 
po’ più facile dimostrare il metodo per calcolare le 
frequenze geniche (dette anche gametiche) che in 
quello delfABO. Vi sono tre tipi genetici ottenibi¬ 
li con due forme del gene, come Rh+ e Rh—: un 
tipo, detto omozigote positivo , che riceve l’Rh+ sia 
dal padre sia dalla madre, e si indica Rh+/Rh+; 
un tipo omozigote negativo , che riceve l’Rh— dai due 
genitori, Rh—/Rh—; e un tipo detto eterozigote , 
Rh+/Rh—, che riceve l’Rh+ da un genitore (non 
importa quale) e TRh— dall’altro. Senza esami det¬ 
tagliati, questi ultimi sarebbero classificati come se 
fossero Rh+/Rh+, risultando positivi agli esami 
più semplici. Supponiamo di avere i seguenti valori 
per i tre tipi, su un campione di 50 individui: 

Rh+/Rh+ 18 (36%) 

Rh-h/Rh- 24 (48%) 

Rh—/Rh— 8 (16%) 

la frequenza genica di un allele è la proporzione di 
quell’allele nella popolazione. La si calcola notando 
che ogni individuo Rh+/Rh+ porta due geni 
Rh+, dunque 18 x 2 = 36, e che ogni Rh+/Rh— 
ne porta uno solo, cioè un totale di 24, che con i 36 
danno una somma di 60. La frequenza genica del- 
l’Rh-l- risulta dalla proporzione di 60 sul totale dei 
geni, che è 100 (2 per ciascuno dei 50 individui), ed 
è dunque uguale a 60/100 = 0,60, ossia 60%. Un 
calcolo simile per l’Rh— porta a una frequenza di 
0,40 o 40%, il che non stupisce poiché ci sono sola¬ 
mente i due alleli e la somma delle loro frequen¬ 
ze geniche, 60% e 40%, deve dare il totale di 
100 %. 

Note le frequenze geniche, si possono calcolare le 
proporzioni teoriche dei tre tipi genetici. Le fre- 
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quenze degli omozigoti sono uguali ai quadrati del¬ 
le frequenze geniche, vale a dire 0,6 2 = 0,36 = 
36% per l’Rh+ e 0,4 2 = 0,16 = 16% per l’Rh-. Gli 
eterozigoti Rh+/Rh— sono 2 volte il prodotto delle 
frequenze dei geni che li compongono, dunque 2 
x 0,6 x 0,4 = 0,48 = 48%. 

Queste sono le proporzioni (frequenze) previste, o 
teoriche. Ho reso la situazione numerica più facile 
partendo da un numero di individui uguale a quel¬ 
lo che ci si attenderebbe teoricamente in un cam¬ 
pione di 50 individui: 18 Rh+ è uguale al 36% di 
50, ecc. In una popolazione reale troveremmo nu¬ 
meri dei tre tipi un po’ diversi, poiché i numeri os¬ 
servati sono influenzati dal caso (così come lancian¬ 
do dieci monete per aria non si ottiene necessaria¬ 
mente cinque teste e cinque croci, ma numeri che 
possono essere diversi da questi, per ragioni di 
fluttuazione casuale). 

È interessante notare che le proporzioni teoriche 
dei tre tipi genetici sono calcolate nell’ipotesi che i 
matrimoni si facciano a caso, almeno per il gene 
che consideriamo. Queste proporzioni teoriche so¬ 
no quasi sempre rispettate, nella realtà, a parte le 
fluttuazioni statistiche dovute al caso. Non bisogna 
concludere che i matrimoni si fanno veramente a 
caso. Ma per la variazione invisibile non c’è alcun 
modo di scegliere. Nel caso dell’Rh ci sarebbe un 
motivo, poiché le donne Rh— potrebbero avere 
difficoltà a mettere al mondo figli vivi e normali se 
si sposassero con individui Rh+. Esse dovrebbero 
sposare individui Rh—, o combinazioni più compli¬ 
cate di AB0 e Rh+, per evitare del tutto il proble¬ 
ma; ma questa scelta matrimoniale non sarebbe co¬ 
munque necessaria, al giorno d’oggi, poiché le 
difficoltà vengono largamente superate per mezzo 
di una profilassi praticata d’abitudine. 

5. La distanza genetica fra due popolazioni si cal¬ 
cola dalla differenza di frequenze geniche delle 
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due popolazioni. In genere la differenza viene ele¬ 
vata al quadrato, un’operazione che tende a rende¬ 
re la distanza genetica proporzionale al tempo tra¬ 
scorso dalla data di separazione di due popolazioni 
(se questa è storicamente valutabile). Il calcolo va 
fatto per ogni gene (o allele, se ve ne sono più di 
due), eseguendo una standardizzazione che aiuta a 
rendere la distanza proporzionale al tempo e a te¬ 
nere conto del peso statistico di ogni differenza. 

6. Una spiegazione elementare dei criteri e dei test 
di significatività statistica si trova in molti manuali. 
Si veda, per esempio, L.L. Cavalli-Sforza, Analisi 
statistica per medici e biologi , Boringhieri, Torino, 
1961. 

7. Definizione di specie: gruppo di individui che 
sono almeno potenzialmente in grado di riprodur¬ 
si fra loro senza limite. L’uomo moderno è una 
specie unica: Homo sapiens. Le razze sono suddivi¬ 
sioni delle specie in qualche modo riconoscibili, ma 
l’arbitrarietà del termine è tale che gli zoologi han¬ 
no di recente rinunciato a includerlo nel loro ulti¬ 
mo dizionario. 


CAPITOLO 2 

1. Il corredo ereditario si trova nei cromosomi (si 
veda la nota 1 del cap. 1), che sono fatti ciascuno di 
un lungo filamento estremamente sottile di una so¬ 
stanza chiamata acido desossiribonucleico, o DNA. 
Il DNA è formato da una serie lunghissima di co¬ 
stituenti elementari, che hanno il nome di nucleotidi 
ed esistono in quattro varietà: A (adenina), C (cito- 
sina), G (guanina), T (timina). Possiamo considera¬ 
re un cromosoma come un lunghissimo testo scrit¬ 
to in un alfabeto di quattro lettere. Un segmento di 
questo testo che ha una particolare funzione biolo- 
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gica è detto gene. Questa funzione viene di solito 
svolta fabbricando una speciale proteina: un’altra 
molecola biologica fondamentale, fatta di un fila¬ 
mento di aminoacidi (esiste una ventina di aminoa¬ 
cidi diversi). L’ordine degli aminoacidi in una pro¬ 
teina ne determina la funzione; l’ordine dei nu- 
cleotidi nel DNA di un gene determina l’ordine de¬ 
gli aminoacidi nella proteina codificata dal gene. 
Un cambiamento, perdita o aggiunta di uno o più 
nucleotidi in un segmento di DNA può cambiare la 
funzione del gene corrispondente. È questo un fe¬ 
nomeno che avviene spontaneamente con bassa 
probabilità, detto mutazione ; è trasmesso ai discen¬ 
denti perché il DNA dei figli viene fatto copiando il 
DNA dei genitori. Si può pensare della mutazione 
che sia un errore di copia nella riproduzione del 
DNA. 

2. I mitocondri sono piccoli organi cellulari, re¬ 
sponsabili della produzione di energia per ossida¬ 
zione di prodotti metabolici cellulari. Sono origina¬ 
ti da batteri che hanno assunto, oltre un miliardo 
di anni fa, rapporti simbiotici con le cellule degli 
organismi superiori. Ve ne sono da pochissimi fino 
a molte migliaia per cellula, e sono trasmessi ai figli 
dalla madre. Sono controllati geneticamente in 
parte da un proprio piccolo cromosoma, che nel¬ 
l’uomo ha circa 16000 nucleotidi. 

3. Si veda Greenberg (1986 e 1987). 

4. La parola razza stava a significare un sottogrup¬ 
po di una specie distinguibile da altri sottogruppi 
della stessa specie. Ma la distinguibilità, come ab¬ 
biamo visto, è inapplicabile nella specie umana per¬ 
ché qualunque sottogruppo, anche un villaggio, è 
in media distinguibile da un altro, almeno in teo¬ 
ria, senza che ne derivi una gerarchia chiara che 
permetta di distinguerli. Le migrazioni frequentis¬ 
sime hanno creato una continuità quasi perfetta. 
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Anche gli zoologi stanno rinunciando a usare il 
concetto di razza, perché troppo impreciso. Usiamo 
invece il concetto di popolazione, che non è biologi¬ 
co, ma statistico: è un gruppo di individui che oc¬ 
cupa un'area precisa, qualunque essa sia. La defini¬ 
zione delle popolazioni osservate dev'essere tale da 
consentire di raccogliere nuovi campioni di indivi¬ 
dui, se possibile e necessario. La scelta delle popo¬ 
lazioni da esaminare deve essere, naturalmente, ac¬ 
corta, per dare origine a conclusioni interessanti. 

5. L'effetto delle fluttuazioni statistiche delle fre¬ 
quenze geniche si capisce più facilmente se si ha la 
pazienza di praticare un esperimento di simulazio¬ 
ne: semplifichiamo al massimo la situazione che ci 
interessa imitare, quella di una popolazione in cui 
esiste un gene, poniamo l'Rh, a una frequenza ini¬ 
ziale, ad esempio, del 50%, e vogliamo vedere co¬ 
me questa frequenza può cambiare nel corso delle 
generazioni. Ammettiamo che non vi sia selezione 
naturale o altre cause di cambiamento (per esem¬ 
pio, escludiamo mutazioni). Imitiamo una popola¬ 
zione molto piccola, per esempio di dieci individui; 
prendiamo dieci carte in cui vi siano cinque figure, 
cioè re (R), donne (D) o fanti (F), e cinque carte nu¬ 
merate, e diciamo che una figura corrisponde a un 
gene Rh negativo e una carta numerata a un gene 
Rh positivo. In questo modo la nostra piccolissima 
popolazione ha esattamente il 50% di geni Rh ne¬ 
gativi e altrettanti positivi. Vogliamo imitare un 
processo di riproduzione in cui si originano a ogni 
generazione dieci nuovi individui, figli dei dieci di 
partenza, tenendo conto del fatto che ogni indivi¬ 
duo può avere un numero diverso di figli ed è ca¬ 
suale quale genitore ha zero, uno, due figli, ecc. È 
questo uno dei modi in cui influisce il caso sull’evo¬ 
luzione, dando origine proprio a quella che chia¬ 
miamo «deriva genetica». Per formare le nuove 
generazioni, cominciamo con il mescolare le dieci 
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carte ed estrarne una, che sarà il padre di un indi¬ 
viduo della prossima generazione. Supponiamo 
che la carta estratta sia un sette; essa corrisponde, 
quindi, a un genitore per definizione Rh+, che 
avrà quindi un figlio Rh+. Stiamo semplificando 
alFestremo ed evitiamo perciò anche la riproduzio¬ 
ne sessuale, cioè diciamo che ogni individuo abbia 
un solo gene e lo trasmetta a ogni figlio che da lui 
nasce. La riproduzione umana richiede due geni¬ 
tori per produrre un figlio, ma vi sono molti orga¬ 
nismi (per esempio i batteri) in cui normalmente la 
riproduzione è più simile a quella che stiamo usan¬ 
do. Avendo ottenuto il primo figlio, rimettiamo nel 
mazzo il sette estratto, mescoliamo ed estraiamo 
una nuova carta; continuiamo così fino ad avere ri¬ 
petuto l’operazione dieci volte, e quindi prodotto 
dieci figli. Diciamo che le dieci estrazioni abbiano 
dato 7, 4, F, R, 1, 9, 4, D, 3, 2: la nostra nuova gene¬ 
razione conterrà dunque tre figure e sette carte nu¬ 
merate, cioè tre Rh— e sette Rh+. In una genera¬ 
zione la frequenza di Rh negativi è cambiata dal 
50% al 30%. 

Per continuare nelle generazioni, è necessario va¬ 
riare la composizione del mazzo di carte in modo 
da tener conto del fatto che la frequenza di geni Rh 
è ora diversa. Basta che creiamo un nuovo mazzo 
in cui vi siano tre figure e sette carte numerate, e 
possiamo procedere a una nuova generazione. 
Supponiamo che il risultato sia di quattro Rh— e 
sei Rh+; siamo risaliti al 40%. Cambiamo di nuovo 
la composizione del mazzo e proseguiamo; la fre¬ 
quenza oscilla da una generazione all’altra, qualche 
volta sale del 10, 20 o anche 30%, qualche volta 
scende, in modo del tutto irregolare; ma a un certo 
punto si arriva ad avere tutti Rh+, oppure il con¬ 
trario. Quando si arriva allo 0% o al 100%, il pro¬ 
cesso si deve fermare; si è raggiunta l’omogeneità. 
Il calcolo delle probabilità mostra che si arriva sem- 
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pre airomogeneità, ma talora occorrono moltissi¬ 
me generazioni. Quanto più grande il numero di 
individui, tanto più grande il numero di generazio¬ 
ni necessario per arrivare airomogeneità. Se poi 
eseguiamo vari esperimenti del genere in parallelo, 
vediamo che qualche volta si arriva airestinzione 
degli Rh+, altre volte a quella degli Rh—. Nel no¬ 
stro caso, partendo da uguali proporzioni dei due 
tipi, abbiamo uguale probabilità di arrivare all’e- 
stinzione delFuno o dell’altro. Se fossimo partiti 
con il 10% di Rh—, ci saremmo attesi che il 10% 
delle volte si estinguessero gli Rh+, cioè quelli che 
in partenza erano meno rari, e così via. 

6. È stata definita da R.A. Fisher una grandezza, 
detta in inglese darwinian fitness , che permette di 
prevedere la direzione, la velocità, e le condizioni 
d’arrivo della selezione naturale. Una traduzione 
italiana del termine inglese potrebbe essere « valo¬ 
re selettivo » o « valore riproduttivo » di un dato ti¬ 
po genetico. Poiché un gene con due forme alleli- 
che ha tre tipi genetici, uno eterozigote e due omo¬ 
zigoti, si può prevedere il comportamento evoluti¬ 
vo del gene conoscendo i valori selettivi dei tre tipi 
genetici, che si possono ridurre a due perché basta 
prendere uno qualunque dei tre come valore base 
e riferire ad esso i valori degli altri due. 

La definizione demografica esatta della fitness di un 
tipo genetico non è semplice. Una approssimazione 
che permette di intuirne il significato è il prodotto 
della probabilità di sopravvivenza all’età media del¬ 
la riproduzione per il numero medio di figli (natu¬ 
ralmente, sempre del tipo genetico in esame). In 
conclusione: la selezione naturale è un processo 
automatico, del tutto inevitabile, le cui conseguen¬ 
ze sono perfettamente prevedibili in base a pro¬ 
prietà demografiche (sopravvivenza e fecondità) 
dei tipi genetici possibili. 

7. Questa proprietà teorica degli alberi è poco no- 
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ta anche agli specialisti (si veda L.L. Cavalli-Sforza 
e A. Piazza, 1975). In un albero evolutivo senza 
complicazioni, in cui non vi sono scambi migratori 
o altre cause di somiglianza fra rami indipendenti, 
e la velocità evolutiva è costante nei vari rami, ci si 
attende che la distanza genetica di una popolazione 
qualunque sia la stessa con tutte le altre popolazio¬ 
ni con cui condivide un nodo. Ad esempio, il nodo 
da cui discendono gli africani nell’albero ricostrui¬ 
to dalla tabella di p. 67 (si veda lo schema a pag. 69) 
è comune all’Africa, e a tutte le altre popolazioni: si 
può dimostrare che ci si attende che la distanza tra 
africani e ogni altra popolazione sia sempre la stes¬ 
sa, e così per tutti gli altri nodi. 


CAPITOLO 4 

1. Nella teoria di Fisher, la velocità di radiazione è 
la media geometrica (la radice quadrata del pro¬ 
dotto) della velocità di crescita e di quella di diffu¬ 
sione - o migrazione. 

2. La prima versione delle prime tre componenti 
principali, fatta su 39 geni, apparve nel 1978 (Me- 
nozzi, Piazza e Cavalli-Sforza su « Science »). La se¬ 
conda versione, basata su 95 geni, apparve nel 
1993 (Cavalli-Sforza, Menozzi e Piazza, ancora su 
«Science»). Una terza versione fu fatta nel 1995 
per utilizzare i nuovi dati sulle popolazioni del 
Caucaso raccolti da Nasidze. L’aggiunta modificò 
di poco le carte, ma l’usiamo qui poiché questi dati 
hanno un’importanza critica in quanto includono 
molte nuove informazioni sulla regione dei kurgan 
e su altre molto vicine, come il Caucaso. 

3. Ogni componente principale è standardizzata, 
secondo una frequente convenzione, con media ze¬ 
ro e scarto quadratico medio uguale a uno. 
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4. Il metodo di datazione genetica assoluta, intro¬ 
dotto da Goldstein, Ruiz-Linares, Cavalli-Sforza e 
Feldman (1995), è basato sulla dimostrazione che 
la differenza tra il numero medio di ripetizioni nel¬ 
le due popolazioni a confronto, elevato al quadra¬ 
to, è pari al doppio del prodotto della frequenza di 
mutazione per generazione e del tempo di separa¬ 
zione espresso in numero di generazioni. 


CAPITOLO 6 

1. Cavalli-Sforza e Feldman (1981), e molti altri 
articoli. 

2. Si tratta di un'eredità simile a quella genetica 
aploide, come nel caso dei mitocondri o del cromo¬ 
soma Y. La probabilità di un carattere qualitativo 
presente in due o più forme differenti (alleli) nella 
popolazione non cambia, se non vi è mutazione, se¬ 
lezione o deriva genetica. Nel caso della mutazione, 
essa tende verso un equilibrio determinato dalle 
frequenze di mutazione tra le differenti forme. La 
selezione e la deriva porteranno però la frequenza 
verso il 100% di una delle forme e verso lo 0% del¬ 
le altre, tranne che in condizioni particolari. 

3. Blending inheritance è il nome che è stato usato 
da R.A. Fisher (The Genetical Theory of Naturai Selec- 
tion) per la teoria di Galton dell'eredità dei caratteri 
quantitativi. Fisher mostrò che la teoria non può 
spiegare la variabilità dei caratteri quantitativi poi¬ 
ché porta a una variabilità nulla, a meno che vi sia¬ 
no frequenze di mutazione molto alte che abolireb¬ 
bero tutta l'eredità, mentre solo l’eredità cromoso¬ 
male può mantenere la variabilità genetica inalte¬ 
rata da una generazione all’altra. 

4. Si veda Durham (1991). 
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5. Si veda LeBras e Todd (1981), e anche Todd 
(1990). 

6. Ho introdotto l’aggettivo « magistrale » (da ma - 
gister , maestro) per designare la trasmissione da un 
trasmettitore, che può essere un insegnante, ma 
anche un capo politico o sociale, o semplicemente 
un personaggio carismatico, ai destinatari, che in 
questo tipo di trasmissione sono di solito molti e 
magari moltissimi. Sarò grato a chi mi suggerirà un 
aggettivo migliore. Mi interessa, però, notare che è 
stato necessario introdurre vari termini nuovi, per 
designare i vari tipi di trasmissione. « Verticale » e 
« orizzontale » esistono già in epidemiologia e qui 
sono usati con significato quasi identico. È stato ne¬ 
cessario inventare gli altri, come « magistrale » e 
«concertata». Il motivo è che questi concetti fon¬ 
damentali non sono mai stati introdotti prima, e 
trovano tuttora grande difficoltà a entrare nell’uso 
in antropologia, forse perché questa scienza non 
ha mai avuto grande passione per Tanalisi quanti¬ 
tativa. In realtà, lo studio della trasmissione cultu¬ 
rale finora non ha avuto quasi alcun successo fra 
gli antropologi; i lavori che se ne occupano sono 
rarissimi. Per un genetista, invece, la trasmissione è 
un concetto essenziale: senza di esso la genetica 
non esisterebbe e si può dire infatti che la genetica 
è cominciata con lo studio della trasmissione (che, 
come è noto, dobbiamo a G. Mendel); senza di es¬ 
so, lo studio matematico dell’evoluzione sarebbe 
impossibile. 

Lo studio della trasmissione è importante, ma an¬ 
che difficile. Forse non stupisce che la scoperta del¬ 
le leggi della trasmissione dei caratteri ereditari in 
biologia, pubblicate nel 1865, sia stata compieta- 
mente ignorata per trentacinque anni, fino a quan¬ 
do tre scienziati diversi le riscoprirono, indipen¬ 
dentemente. La mancanza di termini per la tra¬ 
smissione culturale, e la necessità di inventarne, è 
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conseguenza di un difetto di base dell’antropolo- 
gia. Senza conoscere la trasmissione non si può stu¬ 
diare l’evoluzione in modo del tutto soddisfacente, 
e questo è vero anche per quella culturale. D’altra 
parte gli antropologi hanno poca simpatia pure 
per l’evoluzione culturale e rifiutano di solito persi¬ 
no l’uso del termine, che sostituiscono con «cam¬ 
biamento » culturale. 

A mio parere questo termine è insufficiente: il 
cambiamento culturale è un fenomeno abbastanza 
complesso da meritare la parola «evoluzione». Ma 
questa suscita una certa paura, fra gli antropologi. 
Pare essi temano che venga interpretata come sino¬ 
nimo di « progresso ». Forse pensano che possa di¬ 
ventare incoraggiamento a incauto ottimismo, a 
fiducia cieca nel Progresso? Per dire il vero, anche 
l’evoluzione biologica non comporta di necessità 
progresso. Forse un senso solo di questa parola 
raccoglierebbe sufficiente consenso tra i biologi: 
quello di aumento della complessità. Forse, ma so¬ 
lo in questo senso, la temuta parola progresso è 
estensibile anche all’evoluzione culturale. 

7. Un riassunto degli studi sull’ereditarietà del QI 
si trova in un’appendice del libro The Great Human 
Diasporas (1995) di Luca e Francesco Cavalli-Sforza 
(edizione inglese del libro Chi siamo , Mondadori, 
Milano, 1993). Qui viene esposta anche una critica 
del libro di R.J. Herrnstein e C. Murray The Bell 
Curve (The Free Press, New York, 1994). 
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318, 319, 321 

- The History and Geogra- 
phy of Human Genes 
(HGHG), 12-13, 47, 50, 
110 

cavallo, addomesticamento 
del, 179-80, 187, 237 
cellule uovo, 45, 75, 310- 
11 

celti, 266 

celtiche, lingue, 230, 241, 
244 

ceramica 

- in Europa, 155 

- in Giappone, 150, 155, 
189 

- in Medio Oriente, 148, 
150, 155, 184 

- lineare, 155 

- nel Sahara, 150, 155, 
184 

cervello umano, 252, 256, 
298-99 
Ciad, 184 
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Cina, 188 

- agricoltura e allevamen¬ 
to in, 149-50, 186-87 

- differenze tra il nord e il 
sud della, 149, 152, 186- 
87, 220-21 

- dinastia Han, 186, 220 

- dinastia Qin, 186, 220 

- lingue della, 220, 239 

- migrazioni interne in, 
187, 220 

- migrazioni partite dalla, 
187 

- migrazioni verso la, 105, 
224, 225 

- provincia dello Xin- 
jiang, 155-56 

- provincia di Xian, 186, 
220 

- uomo moderno in, 106, 
212, 224 

- Si veda anche Taiwan 
cinese, 303 

cinesi, 18, 94, 116-17 , 118, 
214 , 220, 224 
Cipolla, Carlo, 43 
citosina, 134, 197, 313 
ciukci, 214 y 224 
ciukci-camciatche, lingue, 
203 , 214 

cladistica, 114, 126 
classi sociali, 262, 296 
clima 

- adattamento al, 27-32, 
42, 101, 108-11, 173-75 

- cambiamenti di, 66, 150 
Coeurdoux, P., 241 
cognomi, studio dei, 53, 

246 

Colombo, Cristoforo, 76 
colonizzazione, 65-66, 94, 
103-104; si vedano anche 
espansione e migrazione 
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componenti principali, a- 
nalisi delle, 168, 180-81, 
193-94, 195 
Cook, James, 190 
Copernico, Nicolò, 17 
Corea, 155, 187 
coreani, 214 , 221, 224 
coriachi, 224 
creazionismo, 97 
crescita demografica, 139- 
42, 144-45, 147, 150, 
158, 166-68, 185, 189, 
191-93 

- attuale, 140, 144-45, 

303-304 

- e migrazioni, 66, 93-94, 
139, 141 

- nel Medioevo, 147-48 

- nel Neolitico, 144 

- nel Paleolitico, 140, 142, 
144 

- velocità di, 159-60, 191 
Creta, 181 

Crichton, Michael, 62 

- Jurassic Park , 62 
Cro-Magnon, uomo di, 

182, 211 

cromosomi, 20, 129-30, 

133, 134-35, 189, 197- 
99, 212, 279, 309, 313- 
14, 319 
cubani, 56 
cultura 

- definizione di, 249 

- degli animali, 249-50 

- differenze di, 26, 58 

- ed evoluzione, 249, 253 

- e migrazioni, 141 

- evoluzione della, 12, 13, 
228, 247, 253-54, 258, 
320-21 



- trasmissione della, si ve¬ 
da trasmissione cultura¬ 
le 

daic, lingue, 203 , 214 
Darwin, Charles, 29-30, 
42, 56, 65, 99, 109, 242, 

304 

- concezione dell’evolu- 
zione di, 84 

- Origine delle specie, 242 
demografìa, 11, 56, 89, 

121, 122 

- e genetica, 59 
demografici, dati, 161 
dendrocronologia, 137 
densità demografica, 85, 

150, 222, 229, 231-32, 

305 

- di saturazione, 140-41, 
158 

- e deriva genetica, 121- 
23, 301 

- e migrazioni, si veda cre¬ 
scita demografica 

- influenza sull’evoluzio¬ 
ne della, 75, 77-78, 83 

- nel Neolitico, 144, 149, 
172 

- nel Paleolitico, 66, 140- 
41, 145, 172 

deriva genetica, 74-78, 83, 
85-89, 109, 112, 121-23, 
145-46, 164-66, 177, 

194, 222, 291, 294-95, 
300, 315, 319 
differenziazione genetica, 
140, 171, 194, 228 

- nel Paleolitico, 145 

- tra individui, 44, 57 

- tra popolazioni, 28, 44, 
57, 71, 86, 173 


dislessia, 299 

distanza genetica, 44-46, 
51,90, 146,312-13,318 

- e data di occupazione di 
una regione, 106-107 

- e distanza geografica, 
46-50, 52, 91, 93, 288- 
89 

- tra i continenti, 67-71, 
89-91, 105-107, 120 

ditteri, 84 

« Diversità Genomica Uma¬ 
na», programma, 118 
DNA, 20, 62, 85, 96, 115- 
17, 119, 196, 253, 279, 
301, 313-14 

- ed evoluzione umana, 
62, 64, 98, 108, 112-13 

- mitocondriale (mt-DNA), 
63,119,129-31,133, 134, 
136-37, 195, 198, 212 

- negli uomini antichi, 63- 
64 

- negli uomini moderni, 
64 

- nucleare, 63, 212 

- polimorfismi del, 38, 39, 
12 °, 125 

- sequenze di nucleotidi 

nel, 63, 112-13, 129, 
134-35, 196-97, 209, 

313-14 

- primi studi sul, 39 
DNA-polimerasi, 120 
Dolgopolvsky, A.B., 210 
dravicliche, lingue, 203 , 

210-11,274,216,225-26, 
232, 239 , 240 
dravidici, 240 
Drosophila o moscerino co¬ 
mune, 84 

Duhram, W.H., 319 
Dyen, J., 242 
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ebrei, 31, 122 
echinodermi, 84 
educazione, 239 
Edwards, Anthony, 46, 
112 

Egeo, isole dell’, 154, 181 
egizi, 33, 282 
elamitico (lingua), 239 
ematologia geografica, 38 
endogamia, 173, 193, 296- 
97 

enzimi, 38, 39, 96, 222 
epidemiologia, 257 
epiteliomi, 28 
eschimesi, 55, 93, 122 ,214 

- arrivo in America degli, 
66-67, 205 

eschimesi, lingue, 203 ,204, 
214 

esogamia, 122 
espansione geografica, 94- 
95, 101, 145-47, 152, 
167-68, 171-72, 190-94, 
243; si vedano anche i sin¬ 
goli continenti 

- del YHomo erectus, 99 

- europea a pai tire dal 
XV sec., 147-48 

- nel Paleolitico, 103-104, 
139, 141-42, 143 , 146- 
47 

- neolitica, 145, 166, 169, 
172, 186, 191, 194 

- velocità di, 158-59, 186, 
245 

Etcheverry, 173 
eterogeneità genetica, 57, 
88 

eterozigote, 82-83, 135, 

164, 189, 310, 311-12, 
317 

- vantaggio dell’, 82, 88- 
89 


etiopi, 214 , 217-19 
Etiopia, 218-19 
etiopiche, lingue, 206 
etnografici, dati, 144 
etrusco, 211, 225 
eurasiane, lingue, 234-35; 
si veda anche sinodene- 
caucasiche, lingue 
eurasiatica, superfamiglia 
linguistica, 210-11, 214, 
221, 225, 239 
Europa, 36, 39-40, 49, 57, 
78, 126, 128, 155, 162, 
164, 166, 221-22, 229- 
32, 267, 302 

- agricoltura in, 148-49, 
152-53, 154, 155, 157, 
166, 170, 222-23 

- allevamento in, 78-79, 
152 

- carte genografiche dell’, 
168-70, 174, 176-78 

- centrale, 124, 154, 172, 
179 

- differenza genetica tra 
Medio Oriente e, 126, 
166, 168-70 

- distribuzione delle lin¬ 
gue in, 173, 175-77 

- e distanze genetiche, 49, 
67, 68-69, 116-17, 120, 
123-26; con l’Africa, 69, 
71, 90, 124; con l’Asia, 
107\ con l’Australia, 69 

- espansione geografica a 
partire dal XV sec. dell’, 
147-48 

- gradualità delle fre¬ 
quenze geniche in, 126 

- migrazioni intraconti¬ 
nentali in, 49, 194 

- migrazioni reciproche 
tra Africa e, 90 
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- migrazioni reciproche 
tra Asia e, 223 

- migrazioni verso 1’, 18, 
40, 90, 126, 174 , 175, 
187-88, 194, 224, 237 

- migrazioni verso l’Asia 
dal!’, 126 

- popolazioni preneoliti¬ 
che in, 182,211,236 

- quadro genetico dell’, 
162, 163, 166-67, 168- 
82, 223 

- settentrionale, 79 

- uomo moderno in, 106, 
222, 225, 235 

- variazione genetica tra 
nord e sud dell’, 173 

Èva africana, 119, 130-33, 
136, 195 

evoluzione 

- culturale, si veda cultura, 
evoluzione della 

- ed evoluzione linguisti¬ 
ca, 226-34, 240-42, 246, 
301-302 

- linguistica, si veda lin¬ 
gue, evoluzione delle 

- minima, metodo della, 
111-15, 116 , 120, 221 

- teoria dell’, 65, 70, 74, 
97-98, 291 

- umana, 11-13, 39, 40, 
42,44, 58,61-62,64, 65, 
65, 70-71, 95-96, 98, 
108, 110, 112-14, 249, 
253, 269, 300, 315, 320- 
21 

- velocità dell’, si veda ve¬ 
locità evolutiva 

famiglia e trasmissione cul¬ 
turale, 265-70, 272 


fecondità, indice di, 80, 
300, 302 

Feldman, Marcus, 258, 
269, 319 

fenici, 88, 94, 189 
Ferrara, G.B., 118 
ferro, uso del, 186, 245 
fiammingo, 201 
fibrosi cistica, 79, 222 
Filippine, 187, 224 
filippini, 214 
finlandese, 175, 177 
finlandesi, 176-77 
Fisher, R.A., 64, 158, 260, 
317, 319 

- teoria di, 158-59, 318 

- The Genetical Theory of 
Naturai Selection , 319 

fissione, 68, 95 
flusso genico, 31, 114, 123, 
205, 219, 233 
Fontenelle, Bernard de, 
43 

Fore (tribù della Nuova 
Guinea), 256-57 
Fracastoro, Girolamo, 165- 
66 

- Syphilis sive de morbo gal¬ 
lico , 165 

- De contagione et contagio¬ 
si morbis y 166 

francese, 182, 201, 213, 
286-87 

franchi, 230, 266 
Francia, 18,45,76-77, 126, 
164, 173, 182, 230, 266- 
67, 277 

frequenza genica, 53, 72, 
74, 79, 82, 111-12, 128, 
168, 171, 291, 311-12, 
315 

- in epoca preistorica, 84 

- in Europa, 126, 166 
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- relativa, 75 

- variazione nello spazio 
della, 84-85, 88 

- variazione nei tempo 
della, 84-85 

Friedlaender, Jonathan, 119 

Galilei, Galileo, 17 
Galles, 230 
Galton, 319 

Gamkrelidze, T.V., 210 
gene/i 

- a elevata differenziazio¬ 
ne, 121 

- ancestrali, 127-28 

- carte geografiche dei, si 
veda carte genografiche 

- e mutazione, 83, 85-86 

- e selezione naturale, 41- 
42, 78, 83, 85-86, 108- 
109 

- geografia dei, 145-46 

- necessità di studiare 
molti, 40-41, 42-43, 71, 
120 

- selettivamente neutri, 
109 

- silenziosi, 85, 108 

- variazione geografica dei, 
85-89, 95, 167 

Genethon, 119, 135 
genetica, 11, 12, 37, 59, 
161, 181, 269, 291, 294 

- dei batteri, 64 

- delle popolazioni uma¬ 
ne, 65 

- e teoria dell’evoluzione, 
74, 320 

- molecolare, 63, 134 
genetici, dati, 61-62, 71, 

112, 184, 185, 266, 269 

- fossili, 62, 96, 131, 212 

- moderni, 65, 96 


genoma umano, 134-35, 

227, 233, 253 
Germania, 235, 266 
germaniche, lingue, 201, 

229, 242, 244 
Giappone, 150, 155, 187, 
189 

- migrazioni dal, 189 

- migrazioni verso il, 105 

giapponesi, 18, 776-77, 

118, 274, 221, 224 
gilyak (lingua), 203 
Gimbutas, Maijia, 7 78 , 
179-80, 235-36, 240 
glaciazioni, 66, 164 
globuli 

- bianchi, 41 

- rossi, 34, 310 
glottocronologia, 208, 217, 

228, 236, 242 
Gobineau, Joseph-Arthur, 

32, 124-25 
Goldstein, D.B., 319 
gorilla, 99, 101, 112-113, 
127-28, 133, 134 
gotico (lingua), 241 
grammatica, 102, 207, 218, 
287 

Gran Bretagna, 18, 45, 
153, 157, 230-31, 266, 
277 298 

Greci, 22, 88, 94, 189 
Grecia, 153, 155 

- espansioni partite dalla, 
181, 194 

greco, 181, 231, 241-43, 
244, 298 

Greenberg, Joseph H., 
204-207, 210-11, 2 lO- 
ll, 213, 225, 239 y 297, 
314 

Grimm, legge di, 298 
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Groenlandia, 103 
gruppi sanguigni, 37-38, 
96, 222 

- distinzione delle popola¬ 
zioni tramite i, 38, 204 

- e malattie infettive, 41, 
76, 166 

- ereditarietà dei, 38 

- Si vedano anche ABO e 
Rh 

guancia, lingua, 183 

hadza (popolazione africa¬ 
na), 233 

Hennig, W., 114 
Herrnstein, R.J., 321 
Hewlett, Barry, 279 
Heyerdahl, Thor, 232 
Hiernaux, J., 186-87 
hindi, 303 

Hirszfeld, L. e H., 35 
HLA, geni, 39, 87 

- e selezione naturale, 41, 

88, 121 

- nell’America meridiona¬ 
le, 87 

- polimorfismi nei, 41, 87 

- variabilità geografica dei, 
87 

Homo , 99, 251-52 

- erectus, 99 

- habilis , 99, 252 

- sapiens , 99, 101, 314 
Horai, S., 133, 134, 198 
Howells, W., 110 
Huntington, corea di, 281 
Huxley, Aldous, 301 

- Il Mondo nuovo, 301 

ibridi, vigore degli, 81 
Il’ic-Svityc, V.M., 210 
imenotteri, 84 


immunoglobine, 34, 50, 
86-87, 121, 310 
Impero romano, 147, 155, 
189, 194, 229-31 

- d’Oriente, 188, 231 
imprinting , 250 
incesto, tabù dell’, 282 
India, 82, 105, 182, 188, 

188, 224, 226, 237, 240, 
263-64, 282 

- invasione ariana dell’, 
193, 226, 232, 240 

- popoli dell’, 240 
indiane, lingue, 242-43, 

244 

indiani 

- d’America, si veda ame¬ 
rindi 

- d’Asia, 35, 214 
indoeuropee, lingue, 172- 

73, 175, 188, 202, 203, 
210, 214, 225-26, 229, 
231-32, 235-44, 285 

- albero delle, 241-43,244, 
285 

- area/epoca di origine 
delle, 178, 179-80, 217, 
235-37, 240 

- ipotesi della duplice dif¬ 
fusione delle, 237, 240, 
243 

indoeuropei, 188 
indoiraniche, lingue, 243 
indonesiani, 214 
indopacifiche, lingue, 203, 
214, 225, 234 
ingegneria genetica, 301 
Inghilterra, si veda Gran 
Bretagna 

inglese, 201,242, 286, 290, 
296, 298-99, 303 
inglesi, 35, 36 
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insegnamento, si veda ap¬ 
prendimento 
insetti, 55 
insularità 

- culturale, 122, 297 

- geografica, 54, 77, 121- 
22, 234 

invasioni barbariche, 147, 
189, 229-31 
ipergamia, 193 
Iran, 182, 188, 226, 232, 
239 , 240 

iraniche, lingue, 242-43, 
244 

iraniani, 214 
Irlanda, 230 
Isaac, Glynn, 103 
Islanda, 122, 297 
isoglosse, 287 
isolamento da distanza , 
47, 77, 121-22, 228, 
289-90 

- in Africa, 48 

- in America, 48 , 49 

- in Asia, 48 , 49-50 

- in Europa, 49 

Italia, 36 , 53, 77, 126, 230 

- meridionale, 153, 181, 
246 

italiano, 201, 213, 241, 
286-87 

italiche, lingue, 229, 242, 
244 

ittita, 242 
Iugoslavia, 45 
Ivanov, V.V., 210-11 

jacuti, 224 
Jayakar, S., 283 
Jensen, A.R., 277 
Jones, William (Sir), 211, 
241 


Kamin, Leon, 276 
Kenya, 245 
ket (lingua), 203 
khoi-san, 186, 225, 233, 
245 

khoisanidi, lingue, 203 , 
206, 214 , 233-35 
kibbutz, 283 
Kidd, Judy e Ken, 117 
Kimura, Motoo, 46, 84, 
288 

Klein, Richard, 100 
Kroeber, Alfred Lewis, 
204 

Kruskal, J.B., 217, 242-43 
kurgan, civiltà dei, 178 , 
179-80, 188, 194, 226, 
235-38, 243, 318 

- lingue dei, 209, 237 
kuru (malattia infettiva), 

256 

Langaney, André, 118 
lapponi, 45, 175-77, 214 , 
217-19, 229 

- dialetti dei, 175 
latino, 175, 201, 230, 241- 

42, 286, 298 
lattosio, 78-79 
Le Play, F., 266 
LeBras, H., 265-67, 320 
Leopardi, Giacomo, 15, 
17 

- Operette morali , 15-17 
lessicale, diffusione, 297- 

300 

Lévi-Strauss, Claude, 20 
lingua/e, 102, 228, 302- 
303 

- artificiali, 303 

- apprendimento di una, 
102-103, 227, 251, 281- 
82, 292 
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- classificazione delle, 202, 
204, 211 

- dell’uomo moderno, 102- 
103, 227 

- e migrazioni, 103-104 

- evoluzione delle, 12, 
179, 207, 285-300; ed e- 
voluzione biologica, 226- 
34, 240-42, 246, 301- 
302 

- origine delle, 202, 212, 
216 

- velocità evolutiva delle, 
202, 207, 227 

linguaggio, facoltà del, 22, 
55, 101 

- e trasmissione culturale, 
251-52 

- favorisce le migrazioni, 
142 

- nelle scimmie, 101-102 

- origine del, 213 
linguistica, 11, 186 

- e biologia, 208-209 

- e genetica, 59, 269, 291, 
294 

linguistici, dati, 194, 246 
Linneo, Carlo, 56, 70 
longobardi, 230 
Luigi XIV di Francia, 160 

Macedonia, 153, 155, 180- 
81 

Madagascar, 232 
magiari, 175, 229; si veda 
anche ungheresi 
Magna Grecia, si veda Italia 
meridionale 
Mair, Victor, 156 
malaria, 78, 82, 189 
malattia del sonno, 184 
Malécot, Gustave, 46, 288 
malesi, 214 


malesi-polinesiani, si veda 
polinesiani 
Malesia, 224 
Mali, 185-86 
Manciuria, 155 
mandenkalu (popolazione 
senegalese), 118 
manioca, 190 

- importata nell’Africa tro¬ 
picale, 153, 185, 190 

marcatori genetici, 98, 
115, 120, 123, 135, 222, 
233 

- classici, 115, 119 

- Si veda anche polimorfi¬ 
smo 

Marocco, 183 
massima verosimiglianza, 
metodo della, 73, 74, 
114-15, 120 

matrimonio, 46-47, 52, 91- 
93, 122-23, 192, 228, 
263, 282-84, 297, 312 
medicina, 300, 303 
Medio Oriente, 148, 150, 
155, 184, 217, 226, 282 

- agricoltura e allevamen¬ 
to in, 146, 148-49, 152- 
53, 155, 166, 184 

- come zona d’origine del¬ 
l’uomo, 100 

- differenza genetica fra 
Europa e, 126, 166, 168- 
70 

- diffusione dell’agricoltu¬ 
ra dal, 236, 245; verso 
l’Africa, 182; verso l’A¬ 
sia, 182; verso l’Europa, 
166, 169 , 173, 223 

- migrazioni reciproche 
tra Africa e, 182-83, 
223 
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- migrazioni reciproche 
tra Asia e, 223 

- migrazioni verso il, 105, 
224 

- migrazioni verso l’Africa 
dal, 183 

- migrazioni verso l’Asia 
dal, 237 

- migrazioni verso l’Euro¬ 
pa dal, 40, 194, 225 

- uomo moderno in, 212, 
224 

Medioevo, 147-48, 155 

- sviluppo demografico 
nel, 147-48 

Mediterraneo, 88, 94, 153, 
183, 190 

Melanesia, 187, 232 
melanesiani, 116-1 7, 119, 
214 , 232 

Mendel, Gregor, 320 
Menozzi, Paolo, 12, 170, 
318 

- The History and Geogra- 
phy of Human Genes 
(HGHG), 12-13, 47, 50, 
110 

mescolanza 

- genetica, 95, 114, 123- 

24, 146, 156, 167, 172, 
177-77, 193, 218-19, 

223, 232-34, 296, 301 

- delle lingue, 218, 232 
Mesopotamia, 188 
messicani, immigrazione 

negli Stati Uniti dei, 18, 
56 

Messico, 196 

- agricoltura e allevamen¬ 
to in, 149-50, 152, 190 

metalli, èra dei, 152, 157 
metodi di datazione 

- con il radiocarbonio, 64, 


104, 137, 153, 156, 170, 

195- 96 

- genetica, 195-99, 319 

- stratigrafico, 195 

- mediante termolumine¬ 
scenza, 105, 106 

- tramite i microsatelliti, si 
veda microsatelliti 

Mezzaluna Fertile, si veda 
Medio Oriente 
miao-yao, lingue, 203 
microcitemia, si veda talas- 
semia 

Micronesia, 232 
micronesiani, 214 
microsatelliti, 119, 135-36, 
197-200, 222 

- metodo di datazione as¬ 
soluta tramite i, 135-37, 

196- 98 

migrazione/i, 22, 38, 46- 
47, 66, 74, 86, 88, 91, 
139, 141, 289-91, 296- 
97, 301 

- e deriva genetica, 121 

- ed evoluzione, 75-76, 
110, 291 

- e diffusione delle lin¬ 
gue, 289 

- e mescolanza genetica, 
123, 314-15 

- frequenza di, 289 

- « grandi », 93-96 

- « piccole », 91-93 

- stagionali, 92 

- via mare, 66, 224; si veda 
anche via costiera, ipotesi 
della 

- Si vedano anche coloniz¬ 
zazione e espansione 

militare, potere, 180, 187- 
88, 191, 193, 237 
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Minch, E., 244 
mitanni, 188 

mitocondri, 129-30, 133, 
199, 278, 314, 319 
mon khmer, 214 
mongoli, 50, 126, 156,274, 
221, 224 
Mongolia, 187 
mongolici, popoli, 29, 188 
mongoloide, gruppo, 19, 
217-21, 224, 232 
morfologici, caratteri 

- differenze dei, 22, 24, 
27-33, 57 

- ed evoluzione, 42 

- ereditarietà dei, 24, 27, 
37, 57 

- influsso del clima sui, si 
veda dima, adattamento 
al 

- influsso della selezione 
naturale sui, 108-111 

- omogeneità dei, 27, 30 
Moroni, Antonio, 47 
mortalità, indice di, 80, 

300, 303 

Morton, Newton, 47 
mosca tse-tse, 185 
Mourant, Arthur, 38, 173 
Murdock, G.P., 269, 320 
Murray, C., 321 
musteriana, tecnica, 104, 
139 

mutazione/i, 33, 74, 82-86, 
128, 130, 199, 227, 253- 
54, 294, 297, 301, 310, 
315, 319 

- culturale, 254, 262 

- ed evoluzione, 75-76, 

83, 98, 113-14, 291 

- e malattie ereditarie, 82, 

84, 189 


- e selezione naturale, 78- 
80 

- frequenza di, 86, 127, 
129, 133, 135-37, 196- 
97, 289-90, 319 

- pressione di, 294 

- reversibilità di una, 114 

- selettivamente neutre, 
78 

nadene 

- lingue, 203 , 204, 211, 
274,216, 225, 235 

- popolazione, 205 
nahali (lingua), 203 
Namibia, 246 

nascite, controllo delle, 
145, 302, 305 
Nasidze, 177, 318 
navajo, 205 

navigazione, sviluppo del¬ 
la, 104, 141-42, 147-48, 
154, 184; si veda anche 
via costiera, ipotesi del¬ 
la 

Neandertal, uomo di, 63, 
100-101, 106, 212, 251 
negritos, 224 
Nei, M., 115, 221 
neolatine, lingue, 207-208 
Neolitico, 144, 148-50, 

152, 154-55, 160, 183 
neri d’America, 56, 123, 
219, 233, 277 
niger-kordofaniane, lin¬ 
gue, 203 , 206, 274, 216, 
225 

Nigeria, 186, 245 
nilosahariane, lingue, 185- 
86, 206, 274, 225, 243 
nilotici, 274 

NJ, metodo, si veda « unio- 
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ne dei vicini», metodo 
della 

nomadismo, 285 
nordeuropei, popoli, 155- 
56 

normanni, 231 
nostratica, superfamiglia 
linguistica, 210-12, 214 , 
221, 239 

nucleotidi, si veda DNA, se¬ 
quenze di nucleotidi nel 
Nuova Guinea, 190, 221, 
256 

- agricoltura in, 190 

- e distanze genetiche, 71, 
116-17 , 119 

- lingue della, 204, 232, 
234 

- migrazioni verso la, 105, 
190, 224 

Nuova Zelanda, 144 

Oceania, si veda Australia 
Oetzli (uomo dell’Età del 
Bronzo), 63 
olandese, 201 
olandesi, 160, 186, 245 
Omero, 181 

omogeneità genetica, 32, 
53, 57, 88 

- in Europa, 49, 57 

- tendenza alla, 76, 316- 
17 

omozigote, 82-83, 310-12, 
317 

onde, teoria delle (in lin¬ 
guistica), 288, 290-91 
orangutan, 99, 127-28, 

133, 134 

orologio molecolare, 98, 
208 

ottentotti, 206 


Pakistan, 188, 226, 232, 
237, 240 

paleoantropologia, 131 
paleoantropologici, dati, 
61-64, 100 

Paleolitico, 140-42, 144, 
148-49, 182, 187, 215, 
302 

Pannonia, 175 
papua, 214 y 224 
parsimonia, metodo della 
massima, 113-14, 126 
Pasqua, isola di, 121-22 
pastorizia, economia, si ve¬ 
da allevamento 
Penny, D., 246 
periodi sensibili, 250, 281- 
85 

Persia, 237 
persiani, 33, 282 
Petrarca, Francesco, 15 
peul, 183 

Piazza, Alberto, 12, 170, 
178 , 244 , 318 

- The History and Geogra- 
phy of Human Genes 
(HGHG), 12-13, 47, 50, 
110 

pigmei, 28, 56, 91-92, 116- 
17 , 118, 192, 225, 255, 
279-80, 285 

- Mbuti, 118, 214 
pitture rupestri 

- in Africa, 150, 183-84 

- in Europa, 182 
Platone, 257, 260 
poligamia, 263-64 
polimorfismi genetici, 33- 

35, 38-39,41,74, 87-89, 
98, 120, 189, 310 

- classici, 38, 96, 116, 125, 

222 

- dati satistici sui, 38, 96 
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- ed evoluzione, 38-39 

- RFLP, 115-16, 119, 123, 
127-28 

- Si veda anche marcatori 
Polinesia, 74, 106, 187, 

232-33 

polinesiane, lingue 
polinesiani, 214 , 232 

- espansione nel Pacifico 
dei, 88, 94, 190, 232 

Poloni, E.S., 116 
portoghese, 299 
predravidiche, popolazio¬ 
ni, 224 

primati, 127, 133, 134 
primogenitura, diritto di, 
264 

probabilità, calcolo delle, 
43, 74, 317 

proteine, 38, 39, 85, 96, 
115, 196, 204, 208, 314 
protoindoeuropea, lingua, 
180 

« protolingua », 209 
pseudogeni, si veda geni si¬ 
lenziosi 

Québec, 159 

quoziente d'intelligenza 
(QI), 276-77, 321 

radiazione 

- evolutiva dei Mammife¬ 
ri, 196 

- velocità di, 318 
razza/e 

- bianca, si veda bianchi 

- classificazione delle, 51, 
54, 56-58, 70 

- definizione di, 50-54, 
313, 314-15 

- differenze genetiche tra 
le, 33, 51-54 


- differenze morfologiche 
tra le, 24, 27-33, 57 

- incroci tra, 27 

- presunta superiorità di 
una, 18-23, 24, 301 

- «purezza» di una, 27, 
32-33, 57, 81, 124 

razzismo, 18-20,25-26,301, 

303 

- cause sociali e psicologi¬ 
che del, 21-23, 24 

- differenze genetiche co¬ 
me base del, 24-25 

- presunte basi scien¬ 
tifiche del, 24 

religione, 18, 24, 259, 261, 
263, 273, 274, 278, 281, 

304 

Renfrew, Colin, 161, 179, 
235-36, 239, 240 
Repubblica Centrafricana, 
776-/7, 118 

Repubblica Sudafricana, 
144 

Rh (gruppi sanguigni), 37, 
40, 111-12, 311-12, 315- 
17 

- e deriva genetica, 164, 

222 

- e selezione naturale, 41, 
164 

- in Africa, 40 

- in Asia, 40 

- in Bulgaria, 45 

- in Europa, 40, 45, 162, 
164, 166, 222 

- in Francia, 45 

- in Inghilterra, 45 

- nei baschi, 40, 45 

- nei lapponi, 45 

- nella ex Iugoslavia, 45 
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riproduzione, velocità di, si 
veda fecondità, indice di 
Romania, 180 
romanze, lingue, si veda 
neolatine, lingue 
Ruffìé, Jacques, 11, 38, 
173 

Ruhlen, M., 176, 202, 203 , 
210-11, 213, 215,239 
Ruiz-Linares, 319 
Russia, 147, 217, 229 
russo, 303 

Sahara, 150, 155, 182-85 
Sahel, 185 
Saitou, N., 115, 221 
samoiedi, 214 
sandawe (popolazione afri¬ 
cana), 233 

sanscrito, 202, 241, 298 
Sapir, Eduard, 204 
Sardegna, 77-78, 82, 122, 
246 

sardi, 214 

Sassetti, Filippo, 241 
scambio genetico, si veda 
mescolanza genetica 
scandinave, lingue, 201, 
242 

Scandinavia, 147 
Schleicher, August, 241 - 
42, 286, 288, 291 
Schmidt, J., 288, 290-91; si 
veda anche onde, teoria 
delle 

scimmie, 35, 101 
scimpanzé, 55, 98-99, 101, 
112-113, 127, 131, 133, 
134 , 136, 196 
sciti, 189 
Scozia, 230 

scrittura, 179, 257, 261 
- lineare A e B, 181 


selezione 

- culturale, 255-56, 295 

- naturale, 28, 31, 41-42, 

74, 76-86, 88, 108-11, 
121, 164-65, 255-56, 

291, 294, 300, 305, 315, 
317, 319 

- sessuale, 30-31 
semitiche, lingue, 206, 239 
Senegai, 186 

senegalesi, 35, 7/6-77, 

118 

seta, via della, 155 
Sevoroskin, Vitalij, 210 
Siberia, 30, 46, 66, 205, 
217, 229 

- migrazioni verso l’Euro¬ 
pa dalla, 774, 175 

siberiani, 214 
sifilide, 76-77, 165-66 
significatività statistica, 50- 
51, 53-54, 275, 313 
simmetria bilaterale, 83- 
84 

sinodenecaucasiche, lin¬ 
gue, 225, 235, 239 
sinotibetane, lingue, 203 , 
211,274, 220, 225, 235 
sintassi, 102 

slave, lingue, 202, 229, 
242, 244 
sociologia, 56 
Sokal, Robert, 52-53, 170 

- metodo per la definizio¬ 
ne di razza di Barbujani 
e, 52 

Spagna, 76-77, 164, 173 
spagnolo, 201, 286, 303 

- in America, 56 
specie 

- animali e vegetali, 55, 
56, 81 
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- definizione di, 313 

- evoluzione delle, si veda 
evoluzione, teoria dell* 

- origine delle, 70 

- umana, 81, 98-99, 111, 
112, 127-28, 131, 133, 
136, 144, 158, 196, 301, 
314; si vedano anche Ho¬ 
mo e uomo moderno 

spermatozoi, 45, 75, 310 
Starostin, S.A., 239 
Stati Uniti, 56, 123, 277, 
284 

- migrazione europea ne- 
gli, 284 

- migrazione messicana ne¬ 
gli, 18 

statistica, 189 

- e analisi genetica, 73, 
110, 146 

Stigler, S.M., 43 
« Storia biologica delle po¬ 
polazioni europee », pro¬ 
gramma, 118 
storiche, scienze, 12 

- limiti delle, 58-59 
sud-est asiatico, 30, 99, 

187, 221, 224 

- colonizzazione cinese del, 
94, 220 

- migrazioni verso il, 105, 
224 

- migrazioni dal, 104-106, 
224, 232, 240 

Sudan, 184 
sudanesi, 118 
sumero, 211, 225 
Sutter, J., 47 
Svezia, 230 
Svizzera, 230 

Taiwan, 187, 282 
talassemia, 82, 88, 189 


Tanzania, 233 
Tasmania, 103 
tassonomia numerica, 70 
tecnologiche, innovazioni 

- e crescita demografica, 
191 

- e migrazioni, 101, 104, 
139, 141, 146-47, 168, 
186, 191 

- nel Neolitico, 148 
tedesco, 201, 298 
tempo evolutivo, 98 
Terra del Fuoco, 103 
thai, 214 

Tibet, 188, 239, 263-64 
tibetani, 214 , 219-21, 221 
Tirreno, isole del, 154 
Toan, Ntran Ngoc, 47 
Tobias, P.V., 252 
tocario (lingua), 156, 226, 
243 

Todd, E., 265-67, 320 
Tommaso, san, 261 
toponomastica, 181 
trasmissione culturale 

- coefficienti di, 259, 275 

- ed evoluzione, 269 

- e trasmissione biologica, 
276-79 

- da molti a uno, 258-59, 
264, 268 , 269-70, 293 

- da uno a molti, 258-59, 
262-63, 268 y 270 

- da uno a uno, 259, 268 

- linguistica, 291-94 

- obliqua, 261 

- orizzontale, 257-59,261, 
268 , 270-71, 320 

- uniparentale, 260, 265, 
292 

- velocità di, 258, 263, 
271 
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— verticale, 257-61, 267, 
268, 270-71, 280, 320 

tratta degli schiavi, 123, 
219; 5t veda anche neri 
d’America 
Troia, 181 
tuareg, 184, 285 
turchi, 50, 126, 231 
Turchia, 181, 188, 225, 
231,236, 240, 243; si ve¬ 
da anche Anatolia 
turco, 188 
Turkmenistan, 188 
Turner, C., 204 

Uganda, 245 
ugrofinniche, lingue, 229 
ungherese, 175, 229 
ungheresi, 176 
Ungheria, 175-76, 229-30 
« unione dei vicini » (o NJ), 
metodo della, 115, 116, 
119-20, 218, 221-23, 

243 

unni, 126, 188 
uomo (anatomicamente) 
moderno, 70, 95, 98- 
107, 141, 191,212, 222, 
224-25, 234-35 

— espansione dall’Africa 
dell’, 100-107, 139-148 

UPGMA, metodo, 116, 
119, 221-23, 243 
uraliche, lingue, 174, 175- 
77, 194, 203, 210, 214, 
217, 225, 229 ,239 
uygur (popolazione della 
Cina), 156 


variazione 

- fonetica, 285-87 

- genetica, si veda diffe¬ 
renziazione genetica 

- semantica, 207, 286 
varietà genetica, 44 
velocità evolutiva, 84-91, 

114-15, 300, 302, 318 

- costante, 114, 116, 120 

- media, 89-91 

via costiera, ipotesi della, 
105-106, 142 

via di terra (o dell'Asia 
centrale), ipotesi della, 
106, 155-56 
Vietnam, 224 
vietnamiti, 35 
vita, origine della, 186, 
213 

vitamina D, 28 
Voltaire, 26, 286 

Wang, BUI, 291, 298 
Westermarck, E.A., 282 
WUson, Allan, 119, 130, 
132-33 

Wolf, A., 282-83 
Wright, Sewall, 46, 288 

yukaghir, lingue, si veda 
uraliche, lingue 

Zaire, 116-17, 118 
Zegura, S.L., 204 
Zei, Gianna, 47, 246, 283 
zingari, 285 
zoologia, 55, 313, 315 
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